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RESUMO

MACHADO, CF. Procedimentos para a escolha de genitores de feijão.
Lavras: UFLA, 1999. 118 p. (Dissertação - Mestrado em Genética e
Melhoramentode Plantas)*

O sucesso do melhoramento do feijoeiro por meio da hibridação depende
da escolha de genitores que produzam populações segregantes com ampla
variabilidade e também alta produtividade de grãos. Na primeira parte deste
trabalho, foram reaüzadas as avaüações morfo-agronômicas para obtenção da
distância de Mahalanobis (D2), a partir dos doze cultivares/linhagens (Aporé
H-4-7, PF-9029975, CI-128, Carioca MG, CI-21, Carioca 300V, Ouro Negro,'
IAC Carioca Aruã, A-285 Rudá, ESAL-693 e Pérola), avaüados em quatro
ambientes (inverno/97, águas97/98, seca/98 e invemo/98). Foi utilizado o
delineamento blocos casualizados com três repetições. Verificou-se que os
cultivares/linhagens diferiram em todos os caracteres, além da significância dos
efeitos de épocas e da interação. As distâncias de Mahalanobis (D2)
classificaram os cultivares/linhagens em dois grupos distintos. Ocorreram
discrepâncias nos agrupamentos nas diferentes épocas, no entanto, existem
concordâncias entre os cultivares/linhagens mais divergentes. Alinhagem ESAL
693 e o cultivar Ouro Negro foram os mais divergentes nas quatro épocas. Os
caracteres que mais contribuíram para a divergência nas quatro épocas foram:
peso de 100 sementes, número de dias para florescimento, número de
internódios e comprimento da haste principal. As combinações mais
divergentes foram: PF-9029975 e ESAL 693, A-285 Rudá e ESAL 693, Carioca
MG e ESAL 693, e IAC Carioca Aruã e ESAL 693. A distância de Mahalanobis
(D) mostrou-se útil quando oobjetivo foi a obtenção de populações segregantes
em vários caracteres agronômicos, porém, quando visa somente a produção de
grãos, ela não foi eficiente. Em uma segunda parte, foram avaüadas as
capacidades geral e específica de combinação por meio de um dialelo completo
entre esses doze cultivares/linhagens. Os genitores e as populações segregantes
F2 foram avaüados por meio da produção de grãos, utilizando-se o
delineamento látice quadrado triplo 9x9. Os resultados indicaram que houve
predominância de efeitos não aditivos, sendo que os efeitos aditivos também
foram significativos. Entre as populações com valores positivos de gi, as
populações Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro, e CI-
128 x Ouro Negro também exibiram valores positivos de sy e elevadas
produções de grãos, sendo as mais promissoras para a seleção de linhagens.
Houve correlação significativa entre CEC e heterose. Em uma terceira parte,
avaüou-se a eficiência dos marcadores moleculares RAPD na escolha de

♦Orientador: João Bosco dos Santos. Membros da Banca: Ângela de Fátima Barbosa
Abreu e Luiz Antônio dos Santos Dias.



genitores, verificando a associação desta divergência com estimativas dos
parâmetros do dialelo e coma distância generalizada de Mahalanobis (D2). Para
isso, foi estimada a divergência genética dos doze cultivares/linhagens. As
distâncias genéticas foram obtidas pelo complemento do coeficiente de
similaridade de Sorensen-Dice, e o agrupamento destas distâncias, realizado a
partir de um dendrograma (método UPGMA) e pelo método de Tocher. Os
resultados indicaram que os marcadores RAPD separaram os
cultivares/linhagens em cinco grupos distintos e forneceram resultados similares
aos obtidos a partir de características morfo-agronômicas avaliadas pela
distância de Mahalanobis, especialmente quanto aos mais divergentes. Essa
associação sugere que qualquer, dos dois procedimentos de estimativa da
distância são úteis para identificar a divergência, quando o interesse do
melhorista é o melhoramento de vários caracteres agronômicos. Entretanto, eles
não foram eficientes quando o interesse foi apenas a produtividade de grãos,
como o indicado pela falta de correlação com a capacidade específica de
combinação.

XI



ABSTRACT

PROCEDURES FOR CHOICE OF BEAN PARENTS

The success ofbean plant breeding by means ofhybridization depends
upon the choice of parents which bear segregating populations with broad
variabüity and also high grain yield. In the first part ofthis work the morpho-
agronomic evaluations forobtaining Mahalanobis' distance (D2) from thetwelve
cultivars/ünes (Aporé, H-4-7, PF-9029975, CI-128, Carioca MG, CI-21, Carioca
300V, Ouro Negro, IAC Carioca Aruã, A-285 Rudá, ESAL 693 and Pérola),
assessed in four seasons ( winter/97, waters-97/98, drought/98 and winter/98)
were performed. Tbe randomized block design with three replications was
utilized. It was verified that the cultivars/ünes difíèred in ali characters, besides
tire significance of the season and interaction effects. Mahalanobis' distances
(D ) ranked the cultivars/ünes in two distinct groups. Discrepancies occurred in
the groupings in the different seasons, however, there are agreements among the
most divergem cultivars/ünes. The line ESAL 693 and the cultivar Ouro Negro
were the most divergent in the four seasons. The characters most contributing to
the divergence in the four seasons were: weight of100 seeds, number ofdays to
flowering, number of intemodes and length of the main stem. ITie most
divergent combinations were: PF-9029975 and ESAL 693 , A-285 Rudá and
ESAL 693, Carioca MG and Esal 693 and IAC Carioca Aruã and ESAL 693
and IAC Carioca Aruã and ESAL 693. Mahalanobis' distance (D2) proved usefiil
when the objective was obtaining segregating populations in several agronomic
characters, but when it is aimed at only grain production, it was not effective.
In a second part, were evaluated the general and specifíc combining capacities
by means ofa complete diallel among those twelve/cultivars. Both parents and
F2 segregating populations were evaluated by means ofgrain yield, by utilizing
the 9x9 triple square lattice design. The results pointed out that there was a
predominance of non-additive effects, being the additive effects also were
significant. Among the populations with positive & values, the populations
Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro and CI-128 x Ouro
Negro also displayed positive sij values and elevated grain yields, their being the
most promising for lineselection. There was a positive correlation between the
SCA and heterosis. In a third part, the efficiency of the RAPD molecular
markers in parent choice by verifying the association of that divergence with
estimates of the parameters of the diallel and with Mahalanobis' generalized
distance (D2). So, the genetic divergence of the twelve cultivars/ünes was
estimated. The genetic distances were obtained bythe complement of Sorensen-

Guidance committee: João Bosco dos Santos (Major Professor), Ângela de Fátima Barbosa Abreu
- EMBRAPA/EPAMIG and Luiz Antôniodos SantosDias - UFV.



Dice's similarity coeffícient and the grouping of these distances, performec
from a dendrogram (UPGMA method) and by Tocher's method. The resulfc
showedthat RAPD markers separate the cultivars/ünes into five distinct groups
and fumished results similar to those obtained firom the morpho-agronomic
characteristics evaluated by Mahalanobis' distance, particularly as to the mosl
divergent ones. That association suggests that either distance estimatÜK
procedures are useful to identify divergence when the breeder's interest is the
improvement of a number of agronomic characters. However, they were nc
efficient when interest was only grain yield, as denoted by the lack ofcorrelatior
with the specific combining capacity.
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1 INTRODUÇÃO

O sucesso do melhoramento do feijoeiro, por meio da hibridação,

depende da obtenção de populações segregantes com ampla variabilidade e

também alta produtividade de grãos. Em tais populações, têm-se maiores

chances de seleção de linhagens com alta produtividade.

Por outro lado, a obtenção de linhagens promissoras, a partir de

populações provenientes de cruzamentos, onde pelo menos um dos genitores

não é adaptado, é difícil, embora elas apresentem maior variabiüdade (Abreu,

1997).

Em conseqüência, um procedimento geralmente empregado na obtenção

de populações segregantes é a utilização dos melhores cultivares e linhagens

selecionados, que garantem maior produtividade de grãos (Fehr, 1987).

Entretanto, esses genitores tendem a ser mais aparentados, resultando na redução

da variabiüdade das populações (Abreu, 1997).

Diante desses ratos, a escolha dos genitores torna-se uma operação

importante para assegurar a obtenção de populações segregantes promissoras.

Para essa escolha, existem vários procedimentos. Entre eles estão aqueles que se

baseiam nos próprios genitores, por meio da estimativa da divergência genética

entre eles. Tal estimativa pode ser reaüzada a partir da avaliação de vários

caracteres dos genitores, os quais podem ser empregados na obtenção da

distância generalizada de Mahalanobis (D2), Cruz e Regazzi (1997). Uma outra

alternativa disponível consiste na estimativa da distância genética por meio de

um marcador molecular como o RAPD ("Random Amplified Polymorphic

DNA"), desenvolvido por (Wilüams et ai, 1990) (Ferreira e Grattapaglia,

1996). Em ambos os casos, espera-se que os genitores mais divergentes

produzam populações segregantes com maior variabiüdade.



Outra forma para inferir sobre a variabiüdade das populações

segregantes é a partir da heterose das mesmas. Nesse contexto, os dialelos vêm

sendo amplamente empregados, e o procedimento de Griffing (1956) é um dos

mais utilizados. Pormeio desse procedimento, estima-se a capacidade específica

de combinação (CEC), que é correlacionada com a variabilidade das populações

segregantes, na presença de efeitos genéticos predominantemente não-aditivos

(Veiga, Nunes e Santos, 1998). Além da CEC, estima-se também a capacidade

geral de combinação (CGC), que dá idéia do potencial de produtividade das

populações segregantes. Portanto, o dialelo constitui-se em uma ferramenta

importante para a escolha de genitores, apesar do inconveniente de requerer a

obtenção e avaliação de um grande número de híbridos, sendo a maioria, não

aproveitada no programa de melhoramento.

Diante da considerável facilidade de estimativa da divergência genética

dos genitores por meio do desempenho per se ou do emprego de marcadores

moleculares, em comparação com aqueles fornecidos pelo dialelo, os objetivos

desse trabalho foram: 1) verificar se as distâncias de Mahalanobis (D2)

classificam os cultivares/linhagens adaptados na região, permitindo a escolha

das combinações superiores; 2) escolher as populações de feijão mais

promissoras para a seleção de linhagens, com base nas capacidades geral e

específica de combinação dos genitores, relativas à produção de grãos, e

verificar associação entre a capacidade específica de combinação e heterose; 3)

estimar a distancia genética obtida por marcadores RAPD, entre

cultivares/linhagens adaptados de feijão; 4) verificar se a distância genética

estimada por meio do RAPD é eficientena escolhade genitores promissores, por

meio da correlação com algumas estimativas do dialelo e com a distância

generalizada de Mahalanobis (D2).



2 REFERENCIAL TEÓRICO

2.1 Importância e procedimentos para estimar a divergência genética

A diversidade genética tem sido utilizada para identificar combinações

híbridas superiores dos genitores, estudar o processo evolutivo das plantas,

assim como permitir a identificação de um conjunto genico mais amplo, bem

como variabilidade genética dos cruzamentos (Morais, 1992).

Normalmente, populações que apresentam base genética ampla

apresentam variância genética aditiva de maior magnitude, respondem

efetivamente à seleção, permitindo, assim, obter ganhos com a seleção nos

programas de melhoramento (Nienhuis e Singh, 1988).

Cruz (1990) relata que nos casos em que a população desenvolvida,

melhorada ou não, é utilizada como fonte para extração de linhagens, sendo este

rato comum no melhoramento de autógamas, a utilização de genitores

divergentes e de melhor comportamento per se tem maior probabüidade de

recuperar genótipos superiores nas gerações segregantes. Daí a importância dos

estudos sobre divergência genética nos programas de melhoramento envolvendo

hibridações.

A divergência genética entre genitores pode ser avaliada por meio de

vários métodos e, entre eles, destacam-se: estudos genealógicos; diversidade

ecogeográfica; anáüse química (eletroforese); análise dialélica; segregação

transgressiva e, finalmente, técnicas de análise multivariada.

Normalmente, a avaliação da divergência genética pela análise

genealógica, na maioria das vezes, é impossibilitada por falta de registro da

genealogia das populações de interesse. Por outro lado, a diversidade geográfica

tem sido utilizada freqüentemente como indicação de diversidade genética,

embora sua utiüdade tenha sido questionada, uma vez que a diversidade



geográfica não resulta, necessariamente, em divergência genética, conforme

relata Oüveira (1989). MoU, Salhuana e Robinson (1962) citam quea introdução

de genitores divergentes quanto à genealogia e à origem geográfica é um dos

meios para aumentar a diversidade genética de uma população sob seleção.

Contudo, existem informações de que esses critérios nem sempre são suficientes

para segarantir o desempenho satisfatório da população híbrida resultante (MoU

etai, 1965; Kanwal, Singh e Singh, 1983; Julquifar, Virmani e Carpena, 1985).

As estimativas das distâncias genéticas entre populações podem ser

facilitadas quando se recorre ao emprego das técnicas usadas em taxonomia

numérica. Essas técnicas foram desenvolvidos por Fisher (1936) e mais tarde

adaptadas para resolver problemas em sistemática biológica, por Bartlett (1947),

Mahalanobis (1948) e Rao (1952). Nessas técnicas, os indivíduos ou populações

são representados como uma constelação de pontos em um espaço

multidimensional, cujas dimensões correspondem ao número de características

medidas. A similaridade entreos indivíduos é entãojulgada pela proximidade ou

pela distância que eles apresentam nesse hiperespaço. Esssas técnicas são

empregadas para fins de separação de grupos morfologicamente similares; na

avaliação dos padrões da covariância de caracteres, como tamanho e forma,

entre grupos; na avaliação das afinidades intergrupais, e na alocação de

indivíduos em grupos pré-existentes (Campbell e Atchley, 1981; Ghaderi,

Adams e Nassib, 1984).

Técnicas de anáüses químicas, como eletroforese, podem ser utilizadas

na identificação da variabiüdade isoenzimática, distinguindo diferenças nas

características bioquímicas dos genótipos e determinando o nívelde diversidade

genética entre eles. Entretanto, apesar dessas anáüses determinarem a

variabilidade genética com precisão, elas ainda encontram pouca apücação

prática para o melhorista, cujo interesse principal está nos caracteres



quantitativos, que dependem de um grande número de interações gêmeas (Bhatt,

1970;Balashetal., 1984).

Bhatt (1970) relata que na escolha de genitores baseada em estudos da

capacidade de combinação, surgem dificuldades, como a limitação do número de

indivíduos que podem ser avaüados e também com o desempenho da geração

F], que pode não correlacionar-se com o desempenho da geração F2. Já os

métodos usados para identificar cruzamentos que apresentam segregação

transgressiva apresentam limitações quanto ao número de cruzamentos que

podem ser avaüados. Outras alternativas seriam os métodos que estudam os

genitores como linhas homozigóticas, envolvendo a análise de componentes de

produção, a medida da produção e a estabilidade da sua expressão, e a medida

da divergência genética. O autorargumenta que existem várias dúvidas quanto

à seleção de genitores com base na anáüse de componentes de produção, e que

informações sobre adaptabiüdade podem ser conseguidas pela anáüse de

regressão, contudo, isso não mostra necessariamente a divergência genética da

população parental.

De acordo com Miranda et ai. (1988) e Cruz e Vencovsky (1989), o

estudo da divergência genética por meio da anáüse dialélica requer a avaliação

de n genitores e de todas as combinações híbridas possíveis, totalizando n2

unidades experimentais. No entanto, se o valor de n for elevado, a obtenção do

material experimental torna-se impraticável, principalmente em culturas

autógamas, onde a obtenção das sementes híbridas é onerosa e difícil.

A utilização de técnicas multivariadas permite ao melhorista que a

avaliação do material genético se dê sobre um conjunto de características que

combina as múltiplas informações contidas na unidade experimental, de modo

que seja possível selecionar materiais promissores, levando em consideração a

contribuição e a importância relativa das características para o total da variância

existente entre as populações (Oliveira, 1989). Em conseqüência, estudo da



divergência genética, por meio de métodos multivariados, tem-se difundido

entre os melhoristas. Dentre os métodos multivariados, os mais freqüentemente

empregados são: a anáüse por componentes principais, quando os dados são

obtidos de experimentos sem repetições; análisepor variáveis canônicas, quando

os dados são obtidos de experimentos com repetições e, por último, os métodos

de agrupamento, cuja aplicação depende da utilização de uma medida de

dissimilaridade previamente estimada. Os dois primeiros métodos normalmente

são empregados quando objetiva-se avaliar a similaridade dos indivíduos por

meio de uma dispersão gráfica, em um sistema de eixos cartesianos. Já os

métodos de agrupamento ou de conglomeração têm por finalidade separar um

grupo original de observações em vários subgrupos, de tal forma a existir

homogeneidade dentro e heterogeneidade entre subgrupos (Sokal e Sneath,

1963; Mardia, Kent e Bibby, 1979;Johnson e Wichern, 1988).

Além das técnicas biométricas muhivariadas, mais recentemente, as

informações obtidas por marcadores de DNA têm sido também empregadas

para avaliar a diversidade genética. Em geral, os marcadores de DNA têm

avaüado a diversidade genética com maior eficiência, em razão da sua maior

capacidade em identificar diferenças genéticas entre indivíduos (Ferreira e

Grattapagüa, 1996). Por isso, vale ressaltar que essas técnicas estão sendo

utilizadas com sucesso, contribuindo para orientação de cruzamentos mais

favoráveis, principalmente em soja(Abdelnoor, Barros e Moreira, 1995).

No entanto, todas as técnicas utilizadas na quantificação da diversidade

genética apresentam limitações, tais como: as características morfológicas

apresentam grande influência do ambiente; o coeficiente de parentesco mede a

similaridade por descendência, não levando em consideração a similaridade

genética total dos indivíduos (Bered , Barbosa Neto e Carvalho, 1997); já os

marcadores moleculares e os isoenzimáticos não estão comprovadamente

distribuídosnos grupos de ügação(Ferreira e Grattapagüa, 1996).



Segundo Gizüce, Carter e Burton (1993), a diversidade genética tem

sido coincidente com a agronômica, dependendo do número de marcadores, da

associação com locos para características quantitativas e do coeficiente de

parentesco.

2.2 Métodos multivariados

2.2.1 MANAVA, Distâncias euclidiana e de Mahalanobis

A análise estatística multivariada constitui um conjunto de técnicas que

permitem o manuseio simultâneo de dezenas e até centenas de variáveis, de

modo a extrair o conteúdo de informação, mesmo nos casos em que não se

dispõe, deantemão, de um modelo teórico rigorosamente estruturado a respeito

das relações entre essas variáveis. A mesma tem sido difundida e utilizada nas

maisdiversas áreas de conhecimento (Regazzi, 1998).

Na aplicação das técnicas multivariadas, o primeiro passo é tomar um

maior número possível de informações das populações. A partir dessas

informações, estima-se a divergência, que é uma medida das diferenças nas

freqüências alélicas das populações. Infere-se, assim, quea anáüse multivariada

pode fornecer indicação da capacidade de combinação das populações

envolvidas com minimização do trabalho de realização dos cruzamentos e do

teste dos híbridos (Hussaini, Goodman Filho e Timotthy, 1977; Bartual ,

Carbonell e Green, 1985).

Várias técnicas multivariadas são utilizadas para descrever a

variabüidade existente em um grupo de cultivares e mensurar a divergência

genética que possa existir entre as mesmas. Entre elas, destacam-se a distância

euclidiana e a distância de Mahalanobis (D2).

Essas técnicas são utilizadas pelos melhoristas para avaliar a

divergência genética entre os genitores (Cruz e Regazzi, 1997). As mesmas são



estatísticas multivariadas, enfatizando as variações de características

agronômicas, morfológicas, genéticas e fisiológicas. A partir da distância

euclidiana entre os genótipos, procede-se o agrupamento destes em grupos

distintos. Assim, os genótipos contidos dentro de um mesmo grupo possuem

distâncias menores do que os situados em grupos diferentes, ocorrendo,

portanto, maior semelhança genética entre os genótipos de um mesmo grupo do

que entregenótipos de grupos distintos.

Um dos inconvenientes apresentados pela distância euclidiana é o rato

dela ser alterada com a mudança da escala de medições, com o número de

caracteres estudados e não levar em conta o grau de correlação entre os mesmos.

No entanto, para contornar o problema da escala, tem sido recomendável a

padronização dos ciados, e, para contornar a influência donúmero de caracteres ,

utiliza-se a distância euclidiana média (Cruz e Regazzi, 1997). Apesar da

distância eucüdiana média padronizada contornar os problemas inerentes ao

número e à escala dos caracteres avaüados, ela apresenta ainda o inconveniente

de não levar em consideração as correlações residuais entre os caracteres

utilizados. Portanto, a principal vantagem do uso da distância de Mahalanobis

(D2), em relação à distância eucüdiana, reside no rato desta última levar em

consideração as correlações residuais entre os caracteres. No entanto, para o

cálculo da distância de Mahalanobis (D2), torna-se necessário considerar a

existência de distribuição muJtinormal n-dimensional e a homogeneidade da

matriz de covariâncias residuais, obtidas a partir de dados experimentais com

repetições. Sendo assim, fica evidente a importância da utüização da distância

de Mahalanobis (D2) em relação à euclidiana, além da sua grande analogia com

as outras técnicas multivariadas (Cruz e Regazzi, 1997).

A matriz de covariâncias residuais é normalmente obtida por meio da

anáüse de variância multivariada. Segundo Negrillo e Perre (1987), a anáüse da

variância multivariada é uma generalização da anáüse de variância univariada e



se aplica a todo tipo de delineamento experimental. A mesma estuda os

procedimentos de combinação das múltiplas informações contidas na unidade

experimental, levando em consideração a estrutura de covariância entre os

caracteres e fornecendo testes poderosos para as hipóteses formuladas, conforme

relata Godói (1985).

Por meio da anáüse de variância multivariada, é possível testar a

hipótese de que o material apresenta divergência genética, considerando a

variabilidade total existente nos múltiplos caracteres. Essa técnica tem sido

utilizada por alguns pesquisadores visando a avaüação preliminar da existência

de variabiüdade genética, existente entre os materiais. Cruz (1990), em milho;

Rao et ai. (1981), em arroz; Viana (1991), com clones de cana e Abreu (1997),

em feijão. Normalmente, o critério de Wilks citado por Jonhson e Wichern

(1988) e MANAVA, tem sido utilizado predominantemente entre os testes

existentes, para verificar diferenças significativas entre os materiais avaüados.

Uma questão a considerar é quantos e quais caracteres devem ser

avaüados entre os pais. Ferreira (1993), em milho, relata que dos dezenove

caracteres, apenas três foram considerados redundantes, sendo que os dezesseis

remanescentes demonstraram grande importância para a variabiüdade global,

comprovada pelos coeficientes de correlações com as variáveis canônicas

principais.

2.2.2 Análise de agrupamento

A análise de agrupamento constitui uma metodologia numérica com o

objetivo de propor uma estrutura classificatória ou do reconhecimento da

existência de grupos, e o seu resultado final é um gráfico em forma de árvore

denominado dendrograma, de grande utiüdade para a classificação, comparação

e discussão de agrupamentos biológicos (Regazzi, 1998).



O processo de agrupamento, segundo Cruz (1990), envolve basicamente

duas etapas, sendo que a primeira consiste na estimação de uma medida de

dissimilaridade entre os indivíduos a serem agrupados. A Segunda emprega a

adoção de umatécnica de agrupamento visandoa formação dos grupos.

Neste contexto, para n indivíduos, são estimadas n(n-l)/2 medidas de

dissimilaridade. Quando n é elevado, o reconhecimento de grupos homogêneos

pela simples observação do conjunto de estimativas disponíveis toma-se difícil

ou impraticável. Daí surge, então, a necessidade de recorrer aos métodos de

agrupamento, que reúnem em grupos definidos os indivíduos semelhantes

quantoao conjuntode características avaliadas.

De acordo com Johnson e Wichern (1988), o agrupamento é feito

baseado na similaridade ou dissimilaridade, normalmente designadas por

distâncias multivariadas. Várias medidas de dissimilaridade e similaridade são

utilizadas, havendo, portanto, grande subjetividade na sua escolha. No entanto,

devem ser consideradas a natureza das variáveis (discretas, contínuas e binárias)

e as escalas de medidas. Entre as dissimilaridades, as mais comuns, utilizadas

nas análises de agrupamento, são as distâncias de Mahalanobis e euclidiana,

conforme já mencionado.

Sendo assim, um fato importante na escolha da medida de

dissimilaridade a ser adotada é a correlação residual entre os caracteres.

Contudo, quando há correlações residuais significativas entre os diversos

caracteres, é desaconselhável a utilização da distância Eucüdiana, dando-se

preferência, neste caso, para adistância generaüzada de Mahalanobis (D2). No
entanto, há necessidade de distribuição normal multidimensional para o cálculo

da distância de Mahalanobis (D2), porém, já foi demonstrado robutez para

violação dessa hipótese, conforme relatam Cruz(1990) e Cruz e Regazzi (1997).

Os métodos de agrupamento mais comuns são os hierárquicos, que

baseiam-se no princípio de que, com n cultivares, inicia-se a formação de n
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grupos, cada um contendo um único indivíduo. A partir da combinação de dois

cultivares mais similares, ou seja, de menor distância, originam-se n-1 grupos.

Os grupos remanescentes são combinados para originar n-2 grupos, e assim por

diante, atéocorrer apenas um único grupo contendo os n cultivares. Estetipo de

agrupamento, quando a distância entre dois grupos é definida como a menor

distância entre pares de cultivares, tomados de cada grupo, é denominado

método do vizinho mais próximo. Contudo, se a distância entre dois grupos é

definida como a máxima distância entre pares de cultivares, tomados de cada

grupo, o método de agrupamento é denominado do vizinho mais distante.

Porém, existem outros métodos como o da ügação média, e entre os métodos

nãohierárquicos destaca-se o docentróide maispróximo. De uma maneira geral,

os métodos hierárquicos podem ser designados como: aglomerativos, como

aqueles que procedem uma série de sucessivas fusões; e os divisíveis, são

aqueles que sofrem uma série de sucessivas divisões (Johsnson e Wichern,

1988).

Normalmente, a anáüse de variância pode serutilizada no agrupamento,

devido à simplicidade de cálculo e a sua utilidade nos testes de significância de

Scott e Knott (1974). A sua utilização como método de agrupamento obedece ao

seguinte critério: os cultivares são divididos em dois grupos compactos e o

processo é repetido continuamente até que um dendrograma seja formado. A

divisão maximiza a soma de quadrados entre grupos e minimiza a soma de

quadrados dentro de grupos, utilizando-se a matriz de dissimilaridade entre os n

genótipos (Edwardse CavaUi-Sforza, 1965).

Os métodos de agrupamento têm sido utilizados por diversos autores,

visando o estudo da divergência genética; no entanto, alguns criticam os

experimentos instalados em apenas um ambiente, devido à sensibilidade dos

genótipos ou cultivares às variações das condições ambientais. Utilizando-se

mais de um ambiente, em alguns casos não se encontrou consistência dos
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cultivares, sendo este feto esperado, devido às estimativas serem provenientes de

caracteres quantitativos, os quais estão sujeitos à interação genótipos por

ambientes, conforme relatam alguns autores, entre eles Jain, Bhagat e Tiwart

(1981). Contudo, existem relatos de consistência no agrupamento dos cultivares,

conforme relatam Bhatt (1976), Dias e Kajeyama (1997a) e Silva (1999). Em

um determinado ambiente, a manifestação fenotípica é o resultado da ação do

genótipo sob influência do meio. E as causas da interação têm sido atribuídas a

fatores fisiológicos e bioquímicos próprios de cada genótipo cultivado. Todavia,

conhecendo as esperanças dos quadrados médios, os componentes de variância,

associados aos efeitos aleatórios, e os componentes, quadráticos, associados aos

efeitos fixos, são facilmente estimados. E com a estimação destes componentes

o melhorista tem interessenos testes de significância, e, para isto, as expressões

das esperanças dos quadrados médios E(QM) são de grande utiüdade, por

indicar, para determinadas hipóteses, qual o denominador apropriado para o

teste de F (Cruz e Regazzi, 1997).

Conforme Sokal e Sneath (1963) existem vários métodos de

agrupamentos, sendo os mais utilizados no melhoramento de plantas os

hierárquicos e osde otimização. Com relação aos hierárquicos, os indivíduos são

agrupados porum processo quese repete em vários-níveis, estabelecendo-se um

dendrograma, sem se preocupar com o número ótimo de grupos. Segundo Cruz

(1990), as delimitações dos grupos podem ser definidas por meio de exame

visualdodendrograma, quando o objetivo concentra-se em detectar os pontos de

alta mudança de nível. Ao efetuar cortes nesses pontos do dendrograma,

estabelecem-se os grupos e os números de indivíduos de cada grupos.

János métodos de otimização, os grupos são estabelecidos, otimizando-

se determinado critério de agrupamento, e sua diferença, com relação aos

hierárquicos, reside no feto dos grupos formados serem mutuamente exclusivos

Riboldi (1986), Cruz, Sediyama e Sediyama (1987). No método de otimização
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de Tocher, por exemplo, adota-se o critério de manter a distância média

intragrupo sempre inferior a qualquerdistância intergrupos (Rao, 1952).

23 Dialelo

Um sistema de cruzamentos dialéücos corresponde ao intercruzamento

de n materiais, dois a dois, produzindo n2 combinações possíveis, que

correspondem aos n materiais, n(n-l)/2 híbridos simples e n(n-l)/2 recíprocos

dos híbridos simples, totalizando, uma tabela dialélica completa (Ramalho;

Santos e Zimmermann, 1993). Entre os vários de métodos de anáüse dialélica,

destacam-se quatro métodos, sendo eles: método 1, nos quais são incluídas as

linhagens patemais, os híbridos Fi e seus recíprocos; no método 2, estão

incluídas as linhagens patemais e os híbridos Fi, feltando seus recíprocos ; com

relação ao método 3, são incluídos os híbridos F} e seus recíprocos, feltando as

linhagens patemais; e finalmente, no método 4, são incluídos apenas os

híbridos Fi, feltando tanto os recíprocos como as linhagens patemais.

Todavia, a utilização dos vários métodos de anáüse de cruzamentos

dialéücos depende do material experimental e dos objetivos do trabalho

(Grifüng, 1956). Quando se deseja informações sobre CGC e CEC para um

grupo determinado de linhagens, os métodos 3 e 4 são mais apücáveis. Contudo,

em vegetais, quando não existem efeitos recíprocos, o método 4 é o mais

adequado, especialmente quando se utiliza um grupo escolhido de linhagens e o

interesse concentra-se sobre o desempenho dos híbridos F/s. Sendo assim, as

linhagens não precisamser incluídas(Griffing, 1956).

O termo capacidade geral de combinação "CGC" refere-se ao

desempenho médio de uma linhagem em combinações híbridas. Já a capacidade

específica de combinação "CEC" é usada para designar aqueles casos nos quais

certas combinações se mostram relativamente melhores ou piores do que poderia
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ser esperado com base no desempenho médio das linhagens envolvidas

(Sprague e Tatum, 1942). Entre os parâmetros estimados no dialelo (GrifBng,

1956), a capacidade geral de combinação (CGC) está predominantemente

associada aos efeitos aditivos dos genes, e a mesma mede o comportamento

médio dos genitores em combinações híbridas. Sendo assim, pode-se afirmar

que osgenitores que apresentam as mais altas estimativas de CGC deverão ser

preferidos em programas de melhoramento, quando o objetivo for obter novas

populações onde se pretende selecionar fenótipos superiores. Contudo, a

capacidade específica de combinação (CEC) está associada aos efeitos não

aditivos dos genes, indicando, portanto, efeitos de dominância e interações

epistáticas e a mesma refere-se ao comportamento de dois genitores cruzados

entre si,ouseja, ela mede o grau de complementação alélica (Griffing, 1956).

Por meio do dialelo, podem serestimados parâmetros que dependem da

heterose dos cruzamentos, como a capacidade específica de combinação

(GrifBng, 1956; Abreu, 1997), que dão idéia da variabiüdade a ser überada nas

populações segregantes (Oliveira, 1995).

Um outro enfoque é identificar qual caráter deve ser mensurado nos

híbridos para se estimar as capacidades de combinação e posteriormente

correlacionar com as distâncias multivariadas (Ferreira, 1993). No entanto,

quase sempre o caráter preferido tem sido produção de grãos. Esse caracter é

tipicamente quantitativo e apresenta associação com a maioria dos demais

caracteres da planta. Como a medida de divergência é realizada envolvendo um

grande número de caracteres, tem-se assim, maior chance de encontrar boa

correspondência com a capacidade de combinação.
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2.4 Restrições ao uso do dialelo

Existem várias críticas sobre a validade das conclusões obtidas a partir

de análises de dados por meio de um método dialélico. Com relação aos modelos

dialéücos, várias restrições são impostas e devem ser obedecidas pelos dados

experimentais. Em caso contrário, as estimativas ficam tendenciosas. No caso

específico do feijoeiro, algumas restrições são, em geral, atendidas, como

parentais homozigotos e segregação diplóide. No entanto, outras são

dificilmente atendidas, como a distribuição independente dos genes nos

genitores e ausência de epistasia (Ramalho, Santos e Zimmermann, 1993).

Nas autógamas, uma das maiores críticas se refere à suposição de que os

genitores de um dialelo possam representar uma amostra de uma população para

natureza dos efeitos, sobre a qual conclusões possam ser extrapoladas.

Entretanto, quando o objetivo é a avaüação dos componentes de médias das

populações, tal restrição deixa de existir.

Outra restrição é o emprego da F2ou de gerações mais avançadas para o

estudo por meio de dialelos, principalmente porque diferentes populações F2não

apresentam as mesmas segregações, além de requererem a avaüação de uma

população grande de cada uma delas (Arunachalam, 1981). No entanto, existem

controvérsias sobre essas críticas, uma vez que o emprego da F2é considerado

mais favorável por trabalhar com um maior número de plantas de cada F2

(Mather e Jinks, 1971) e, até mesmo, para estimar heterose, pelo feto das

maiores populações F2 poderem ser conduzidas na densidade da cultura,

fornecendo assim estimativas mais reais (Gardner e Eberhart, 1966).

Outro aspecto favorável ao emprego da F2é a possibiüdade de estimar a

variabilidade genética dentro de cada uma, o que constitui grande auxilio na

distinção das populações de médias semelhantes.
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Por outro lado, existem testes que indicam se os dados experimentais se

ajustam às restrições impostas modelos do dialelo (Hayman, 1954). Porém, há

indicações de que os efeitos dos fracassos parciais de algumas suposições em

que se baseiam os modelos dialéücos não alteram, de modo significativo, as

conclusões sobre a anáüse genética (Hayman, 1960; Crumpacker e Aliarei,

1962).

2.5 Associação entre divergência genética de genitores e desempenho da

progênie híbrida

A divergência genética pode ser avaliada por meio de métodos

preditivos, ou quantificada por meio da realização de cruzamentos. Os métodos

preditivos, se eficientes, são preferíveis em relação aos métodos quantitativos,

uma vez que os primeiros evitam a realização de cruzamentos entre os inúmeros

genitores disponíveis, para iniciar o programa de melhoramento (Cruz e

Regazzi, 1997). A estimativa de correlações entre heterose da produção nos

híbridos Fis e as distâncias multivariadas entre os genitores correspondentes,

para sua utilização como preditores do comportamento híbrido, foram realizadas

por vários pesquisadores. Entre eles, destacam-se Maluf e Ferreira (1983), em

tomate, que encontraramcorrelações de 0,81 e 0,89 para as distâncias euclidiana

e de Mahalanobis, respectivamente, com a heterose da produção, mostrando que

esta técnica pode ser utilizada de forma eficiente para este estudo.

Embora a divergência genética seja uma condição necessária para que

haja heterose, a mesma não é suficiente para garantir sua ocorrência, pois esta

depende da magnitude das diferenças de freqüências aléücas e da dominância

para todos os locos envolvidos (Cress, 1966).

Vários autores têm encontrado correlações positivas entre a divergência

de genitores e os efeitos de capacidade de combinação. Entre eles, destacam-se:
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Arunachalan et ai. (1984), em amendoim; Gupta, Sekhon e Satija (1991), em

mostarda e Dias e Kageyama (1997b), em cacau.

No entanto, o mesmo resultado não foi observado por outros autores,

entre eles: Ferreira (1993), em milho, que verificou que o cultivar mais

divergente, em relação aos demais, apresentou baixa capacidade de

combinação; Chaudhary e Singh (1975), trabalhando com cevada e Ghaderi,

Adams e Nassib (1984), em Vicia Faba, não encontraram correlações

significativas entre heterose da produção e a divergência genética. Também,

Abreu (1997) e Duarte (1998), em feijão, encontraram correlações baixas entre

heterose da produção e divergência genética e citam, como causas deste

resultado, a pequena variação da CEC. Enfatizaram, entretanto, que os genitores

empregados no estudonão eram adaptados, resultando em variações fenotípicas

de várioscaracteres não correlacionados com a produção.

No entanto, Cruz, Carvalho e Vencovsky (1994a) afirmaram que é

possível predizer a média das combinações híbridas, com base na divergência

genética obtida por anáüse multivariada de características fenotípicas,

principalmentepara características de rendimentode grãos ou frutos.

Miranda, Cruz e Costa (1988) citaram que, paraprodução total de frutos

de pimentão encontraram valor de 0,43 para a correlação entre diversidade

genética dos genitores e a média dos híbridos, e de 0,11 entre essa diversidade e

heterose. Smith e Smith (1989) encontraram correlação de 0,35 entre distância

generalizada de Mahalanobis (D2) e a média da produção de grãos em milho, e

de 0,24 entre distância generaüzada de Mahalanobis (D2) e heterose. Já Cruz,

Carvalho e Vencovsky (1994b) encontraram, em milho, correlação de 0,79 entre

D2e amédia de produção e de0,56 entre D2 e heterose.

No entanto, Ghaderi, Adams e Nassib (1984) afirmaram que a

correlação entre D e as características fenotípicas pode ser positiva, nula, ou

negativa. Segundo os mesmos autores, a correlação positiva indica a existência
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da dominância e a diferença nas freqüências aléücas dos genótipos,

consequentemente, ambas podem aumentar à medida que os genitores tornam-se

mais distantes. No entanto, para correlações nulas, os mesmos autores afirmam

que as características, sendo controladas, exclusivamente por efeitos aditivos,

fezem com que o desvio do heterozigoto, em relação à média dos genitores, seja

igual a zero, ou a expressão da heterose não seja previsível e, ainda, os efeitos

de dominância se anulem. Com relação às correlações negativas, os mesmos

afirmam que as razões são semelhantes à correlação positiva, sendo que a

correlação negativa indica a existência da dominância e a diferença nas

freqüências aléücas dos genótipos, com efeitos de dominância negativos.

Percebe-se que estudos da associação de divergência genética e

capacidade de combinação têm sido realizados com genótipos comerciais e não

comerciais, caracterizando a base genética ampla. No entanto, estudos voltados

para o mesmo assunto, porém utilizando cultivares com base genética estreita

como no caso da soja (Miranda, 1998), assim como da cultura do feijoeiro, são

escassos na literatura.

2.6 Marcadores RAPD e divergência genética

Ferreira e Grattapagüa (1996) definem marcador genético como todo e

qualquer fenótipo decorrentede um gene expresso, no que se refere a proteínas e

caracteres morfológicos, ou de um segmento específico de DNA, neste caso

correspondendo a regiões expressas ou não do genoma, cuja seqüência e função

podem ou não ser conhecidas, e que possui comportamento de acordo com as

leis básicas de herança.

Vários são os tipos de marcadores que podem ser utilizados em diversas

espécies de plantas, sendo eles: morfológicos, citológicos, bioquímicos e

moleculares. Com relação aos marcadores morfológicos, Ferreira e Grattapagüa
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(1996) destacam que os mesmos contribuem de forma significativa para o

desenvolvimento teórico da anáüse de ligação gênica e para construção de

mapas genéticos. Contudo, a obtenção destes é um processo demorado, pois os

mesmos, além de dependerem do desenvolvimento da planta, podem ser

afetados pelo ambiente, sem levar em consideração seu número que, na maioria

das vezes, é limitado.

Com relação ao uso de marcadores citológicos, estes podem alterar o

fenótipo da planta, produzindo indivíduos que não podem ser utilizados, sendo

também difíceis de serem monitorados em cruzamentos e, por isso, de uso

menos difundido (Hu e Quiros, 1991).

Já as proteínas e enzimas têm sido utilizadas para estudar a variação

genética existente tanto em plantascomo em animais. Segundo Muniz (1994), as

proteínas e enzimas têm sido úteis nos estudos de genética e melhoramento de

plantas, com apücações, entre outras, nas áreas de genética de populações, na

identificação de cultivares e na genética evolutiva. Por outro lado, devido ao seu

númerolimitado e baixo nível de polimorfísmoexibido em algumasespécies, os

marcadores bioquímicos têm sido gradualmente substituídospor marcadores que

detectam polimorfísmo diretamente na molécula de DNA, conhecidos como

marcadores moleculares.

Marcadores de DNA, por sua vez, têm sido amplamente explorados por

apresentarem várias características desejáveis, como herança mendeliana

simples e ausência de efeitos epistáticos. Além disso, podem ser obtidos em

grande número e, por utilizaro próprio DNA (genótipo) e não os seus produtos

(fenótipos), apresentam resultados experimentais mais consistentes (Ferreira e

Grattapagüa, 1996).

Atualmente existem vários tipos de marcadores de DNA. Inicialmente,

a utilização de enzimas de restrição permitiu a anáüse de polimorfísmo de

comprimento de fragmentos de restrição de DNA ("Restriction Fragment

19



Length Polymorphism"- RFLP). Mais recentemente, o desenvolvimento do

processo de ampüfícação em cadeia, utilizando a DNA poümerase (PCR)

(Mullins e Faloona, 1987; Saiki et ai., 1987), levou à descrição de outras

classes de marcadores moleculares, como o polimorfísmo de DNA amplificado

ao acaso ("Random Amplifíed Polymorphic DNA" - RAPD), desenvolvido

por (Williams et ai., 1990). Outros marcadores que estão sendo utilizados, com

os mais variados objetivos, são os baseados em locos hipervariáveis de

microsatélites e também no polimorfísmo de comprimento de fragmentos

ampüficados ("Amplifíed Fragment Length Polymorphism"- AFLP) (Zabeau,

1993).

Segundo Ferreira e Grattapagüa (1996), os marcadores RAPD são os de

maior potencialidade em melhoramento genético de plantas, principalmente

devido a sua facilidade de utilização, rapidez, versatilidade e baixo custo. Esse

tipo de marcador possibilita gerar grande número de informações em curto

tempo e por um custo acessível, possibilitando sua fácil utilização na maioria

dos programas melhoramento, sendo, portanto, ferramenta útil, acessível e de

fácil aplicabilidade.

O polimorfísmo é identificado como um fragmento de DNA ampüficadc

a partir de um indivíduo e não amplificado a partir do outro. Este fragmente

apresenta herança mendeliana simples. Quase todos os marcadores RAPD são

dominantes (Ferreira e Grattapagüa, 1996).

Comparados aos RFLPs, os marcadores RAPDs apresentam várias

desvantagens, entre as quais a possível feita de repetibiüdade dos resultados,

dominância e baixo número de alelos identificados para cada loco (apenas dois),

feita de homologia entre genomas de espécies relacionadas e feita de

especificidade para regiões particulares do genoma (Kesseli, Paran e

Michelmore, 1992).
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2.7 Aplicações dos marcadores emestudo da divergência genética

No estudo de diversidade genética de P. vulgaris L., Vasconcelos et ai.

(1996) utiüzaram vinte e oito cultivares de feijão comum, visando a

identificação dos mesmos por meio do tipo de feseoüna e utilizando RAPD.

Eles constataram que a anáüse multivariada agrupou os cultivares em dois

grupos distintos e possibilitou a distinção mais precisa dos cultivares de cada
grupo e entre grupos.

Helms et ai. (1997) estimaram a variância genética, coeficiente de

parentesco e distância genética de seis populações de soja. Eles concluíram que
a distância genética não está associada com coeficiente de parentesco, e que
medidas de distância genética, obtidas com marcadores RAPD, não são um bom

indicativo de variância para produção das seis populações, assim como o

coeficiente de parentesco não é um bom preditor da variância genética para
população derivada de cruzamentos biparentais. Resultados semelhantes foram

obtidos por Cema et ai. (1997), quando associou produção de grãos de soja e
heterose com a distância genética estimada por meio de AFLP. Por outro lado,
Manjarrez-Sandoval etai. (1997) avaliaram estimativas de similaridade genética
e coeficiente de parentesco em soja usando RFLP. Eles concluíram que o

coeficiente de parentesco pode ser usado como medida de similaridade genética,
quando ocorrer cruzamento entre genitores com grande parentesco, ou senão

quando estimativas de similaridade genética baseadas em RFLP forem maiores

que75%, sendo o caráter produção o principal critério a serusado.

Duarte (1998) avaüou a divergência genética de 27 cultivares de feijão
de diferentes raças, usando marcadores RAPD, e verificou ainda o grau de

associação desta divergência com algumas estimativas indiretas de variabüidade

obtidas emexperimentos de campo. Oautor concluiu que os marcadores RAPD

foram eficientes na separação dos cultivares, de acordo com os centros de
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origem; a divergência genética, por meio destes marcadores, forneceu resultados

similares aos obtidos a partir de características morfo-agronômicas. No entanto,

os mesmos não foram eficientes na predição da capacidade específica de

combinação e da heterose dos cruzamentos.

Correlações entre distância determinada por marcador molecular e

desempenho de híbrido de arroz foram avaliadas por Maroof et ai (1997), a

partir de um dialelo. Os autores concluíram que as correlações, em geral, dos

marcadores com desempenho dos FjS e heterose são, na maioria das vezes,

baixas.

Por outro lado, Ajmone Marsan et ai. (1998) relataram estudo da

diversidade genética e sua associaçãocom a produção de grãos e de híbridos em

milho, revelado por marcadores RFLP e AFLP. Eles constataram que as

correlações foram positivas, embora tenham considerado pouco úteis como valor

predito; já os dendrogramas das distâncias, baseados em dados de RFLP e

AFLP, foram concordantes. Os autores destacaram, ainda, que os marcadores

podem ser úteis na escolha dos genitores divergentes. Resultados similares

foram obtidos por Lee, Godshalk e Lamkey (1989); Godshalk, Lee e Lamkey

(1990) e Melchinger et ai. (1990). Correlações positivas também foram

encontradas entre distância genética de parentais com heterose nos híbridos, e

foram reportadas por Smith et ai (1990). Por outro lado, Prasad e Singh (1986)

não encontraram associação entre heterose e divergência genética entre dez

variedades de milho.

Chowdarí et ai. (1998) estudaram o desempenho do híbrido e distância

genética revelado pelos marcadores microsatélites e RAPD em milheto. Os

mesmos concluíram que os marcadores podem ser úteis no agrupamento de

parentais, mas não para predição de combinações heteróticas.
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2.8 Importância davaríabilidade genética no feijão

Segundo Nienhuis e Singh (1988), oaumento do potencial produtivo dos
cultivares de feijão (P. vulgaris L.) tem sido baixo e gradual, apesar da ampla
variação existente na maioria dos caracteres, inclusive na produtividade de
grãos. Aexigência do mercado consumidor por cultivares com grãos tipo caríoca

repuz muito a fonte de germoplasma a ser utilizada, limitando a variabiüdade

genética disponível aos programas de melhoramento.

A utilização de materiais semelhantes ficou mais evidenciada após
Singh (1988 e 1989) agrupar o germoplasma de feijão em doze conjuntos
gênicos. Posteriormente, Singh, Gepts e Debouck (1991) reagruparam em seis
raças. Assim, ficou claro que os melhoristas têm realizado as suas hibrídações
envolvendo materiais de um único conjunto genico. A variabilidade para
produtividade de grãos, seus componentes primários e outros caracteres

agronômicos são maiores entre os conjuntos gênicos do que dentro de cada um

(Singh, 1988). Assim, a utilização dos cruzamentos de genitores de diferentes

conjuntos gênicos aumenta a probabiüdade de se encontrar combinações
genotipicas com maior potencial produtivo e estabüidade de produção. Oautor

relata que cruzamentos reaüzados entre conjuntos gênicos do mesmo centro de

origem, e com hábito de crescimento e tamanho de sementes semelhantes,
possuem maior freqüência derecombinantes desejáveis.

No entanto, populações provenientes de genitores de grupos gênicos
diferentes nem sempre são adaptadas, ou possuem fenótipos indesejáveis,
dificultando a seleção de linhagens promissoras. Por outro lado, cruzamento de

genitores adaptados assegura a obtenção de linhagens superiores, embora as

populações segregantes apresentem menor variabüidade (Abreu, 1997).
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2.9 Escolha de genitores

O sucesso de um programa de melhoramento depende da escolha de

genitores potencialmente capazes de gerarem genótipos superiores. Isto é obtido

quando se aüa uma alta média e uma ampla variabiüdade genética para o caráter

a ser selecionado.

Normalmente, no melhoramento por hibridação, o objetivo principal é a

associação, em um mesmo indivíduo, de dois ou mais fenótipos favoráveis que

estão presentes em linhagens diferentes. Portanto, realizando cruzamento entre

esses indivíduos, é gerada uma população com variabilidade genética suficiente,

na qual será praticada seleção, visando a obtenção de uma ou mais linhagens que

reunam os fenótipos de interesse (Allard, 1971; Fehr, 1987). Contudo, para

atingir esse objetivo, o melhorista se depara com algumas dificuldades, entre

elas: o critério a ser utilizado na seleção dos genitores a serem cruzados; como

reaüzar as hibridações e, por último, qual o processo empregado na condução

das populações segregantes . Daí infere-se que uma das etapas mais importantes

de um programa de melhoramento é a escolha dos genitores para hibridação. O

sucesso do programa está diretamente relacionado com a escolha criteriosa dos

genitores a serem cruzados, pois qualquer erro nesta etapa comprometera todo o

processo. Isto, porque o processo de melhoramento é longo e se os genitores

forem escolhidos de maneira equivocada, acarretara em perdas de tempo e de

recursos. Sendo assim, a escolha dos genitores é uma das etapas que demanda o

emprego de metodologias que tomem o processo mais eficiente. Além disso,

essa decisão depende dos caracteres a serem melhorados, do controle genético

dos mesmos e da fonte de germoplasma disponível.

A escolha criteriosa dos genitores permite que os esforços dos

melhoristas concentrem-se naquelas populações segregantes, potencialmente
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capazes de fornecer progênies superiores, traduzindo-se em maior eficiência do

programa.

Nos processos de escolha, os parentais podem ser agrupados nos que

utilizam apenas as informações dos próprios genitores ou nos que utilizam
comportamento das suas progênies (Baezinger e Peterson, 1991).

Entre os métodos de escolha dos genitores que utilizam o seu próprio

desempenho, o mais empregado é a média para o caráter em questão. Isto

porque, no controle da maioria dos caracteres do feijoeiro, existe

predominância da ação aditiva (Ramalho, Santos e Zimmermann, 1993). No

entanto, apesar de muito utilizado, este método tem como desvantagem a não

previsão da variabiüdade genética a ser überada, ou seja, o feto de dois pais

apresentarem média alta não é condição suficiente, por si só, para que a

população resultante apresente variabilidade suficiente para a obtenção de

sucesso com a seleção. Normalmente isto acontece devido ao feto de que pais

superiores podem apresentar constituições genéticas semelhantes,

consequentemente a população híbrida resultante apresentará poucos locos

segregantes, resultando em pouca eficiência coma seleção.

Para superar esses problemas, pode-se utilizar a estimativa do grau de

parentesco entre os pais envolvidos (Murphy, Cox e Rodgers, 1986) ou utilizar

métodos multivariados para avaüar a divergência genética (Cruze

Regazzi, 1997). Com relação aos métodos multivariados, pressupõem-se que

quanto maior a divergência genética maior será a variação a ser observada na

descendência. Esse processo tem sido amplamente utilizado em várias espécies,
conforme relatos de vários pesquisadores (Ferreira, 1993; Cruz e Regazzi,

1997). Normalmente, estas metodologias são empregadas porque é esperado que

o grau de parentesco e a divergência genética forneçam informações sobre o

grau de complementariedade dos genitores envolvidos nos cruzamentos, assim

como donível devariação da população segregante.
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A estimativa da distância genética baseada em dados genealógicos

apresenta utiüdade restrita, pois, na maioria dos casos, os materiais apresentam

genealogia desconhecida, impossibilitando o seu estudo por meio desse método

(MoU et ai., 1965, Trüler, 1994). Toledo (1992) avaüou a divergência genética

em soja utilizando o coeficiente de parentescode Malécot. Contudo, este método

mede apenas a similaridade por descendência, não considerando a similaridade

genética total dos indivíduos (Bered, Barbosa Neto e Carvalho, 1997). O que se

observa é que linhagens com maiores médias e baixos coeficientes de parentesco

podem ser úteis em cruzamentos (Baenziger e Peterson, 1991). Este método, no

entanto, não fornece informações sobreo controle genético do caráter.

A capacidade específica de combinação ou a heterose pode ser predita

relacionando as diferenças fisiológicas, morfológicas e agronômicas dos

genitores com o desempenho dos híbridos. Essas diferenças caracterizam a

divergência genética, que é avaliada por medidas de similaridade ou

dissimilaridades, com base em múltiplas características avaüadas dos

cultivares/linhagens. As medidas de dissimilaridades mais utilizadas são: a

distância eucüdiana e distância de Mahalanobis (D2) (Ghaderi , Adams e Nassib,

1984; Bryant e Meffert, 1990; Cruz e Regazzi, 1997).

A distância genética pode também ser obtida por marcadores de DNA,

proteína e isoenzimas, com a vantagem de detectar divergências genéticas

diretamente no DNA ou em seus produtos , em genótipos de origem

desconhecida e de plantas morfologicamente indistinguíveis, sem a necessidade

de avaliação experimental dos genitores (Trüler, 1994). Entretanto, essas

técnicas podem utilizar extensas porções do genoma não codificadas, levando a

resultados pouco correlacionados com a divergência encontrada pela anáüse dos

caracteres de importância econômica.

Outros métodos também muito utilizados para a escolha dos genitores

são aqueles que se baseiam no desempenho de suas progênies. Entre eles,
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destacam-se os dialelos, o método de Jinks e Pooni (1976) e o método da

estimativa de "m+a" (Vencovsky, 1987), em que m é a média geral e a

representa a soma algébrica dos locos fixados com alelos favoráveis ou

desfavoráveis nos dois pais.

Embora os cruzamentos dialéücos sejam um método que permite a

escoma das populações segregantes, sua principal limitação está na reaüzação

das hibridações, sobretudo quando estão envolvidos grande número de parentais,

onde oscruzamentos são difíceis e produzem umnúmero reduzido de sementes,

como ocorre, com freqüência, na cultura do feijoeiro. Além disso, a

variabüidade liberada dentro dos cruzamentos, quando predomina o efeito

aditivo dos genes, é desconhecida e não pode ser prevista por meio de

parâmetros do dialelo (Veiga e Nunes e Santos, 1998). Usando anáüse dialéüca,

Lopes (1984) evidenciou que a variância aditiva foi o principal componente da

variação genética dos componentes de rendimento em arroz de sequeiro.

No caso da ocorrência deinterações não aditivas, aheterose, emgeral, é

correlacionada com a variabüidade das populações (Oliveira, 1995; Abreu,

1997; Veiga, Nunes e Santos, 1998). Nesse contexto, são úteis os procedimentos

dialéücos que estimam parâmetros que identificam a heterose das populações,

como os de Griffing (1956) e Gardner e Eberhart (1966). Além disso, esses

métodos estimam também parâmetros que dependem dos efeitos aditivos e,

portanto, identificam as populações que possuem maiores proporções de alelos

favoráveis.

Entretanto, os dialelos não permitem obter informações sobre média e

variância das populações segregantes, simultaneamente. Uma alternativa é o

procedimento de Jinks e Pooni (1976), pois ele estima a probabiüdade de se

obter linhagens superiores a um padrão nageração Foc, considerando a média e a

variância das gerações iniciais. Essa metodologia foi utilizada por Trüler (1994),

em soja e por Otubo, Ramalho e Abreu (1996) e Abreu (1997), em feijão.
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Entretanto, há poucos relatos, na literatura, de sua aplicação, pois este método,

além de exigir a estimativa da variância genética das primeiras gerações

segregantes, depende de avaüações trabalhosas e, em geral, imprecisas.

Vencovsky (1987) cita que, na escolha de parentais, pode-se utiüzai

também a estimativa de "m+a", quecorresponde à médiageral maiso somatóric

da contribuição dos locos em homozigose nos genitores, em relação a essa

média. Por outro lado, a estimativa de m+a também não informa sobre a

variabüidade a ser überada pelas populações segregantes, embora permita

identificar aquelas com maior freqüência de alelos fevoráveis. Em algumas

oportunidades, ela foi empregada no feijoeiro (Oliveira, 1995 e Abreu, 1997).
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ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJÃO POR MEIO DA

DIVERGÊNCIA BASEADA EM CARACTERES

MORFO-AGRONÔMICOS

RESUMO

A divergência genética dos genitores é essencial para que eles
produzam populações segregantes em vários caracteres, ampliando as chances
de seleção de genótipos superiores. Dessa forma, o objetivo desse trabalho foi
verificar sea distância deMahalanobis (D2) classifica osgenitores representados
por cultivares/linhagens, adaptados à região, e permite a escoma das
combinações mais divergentes em vários caracteres agronômicos. Dez
características morfo-agronômicas foram utilizadas para a obtenção da distância
de Mahalanobis (D2), a partir dos doze cultivares/linhagens (Aporé, H-4-7,
PF-9029975, CI-128, Carioca MG, CI-21, Carioca 300V, Ouro Negro, A-285
Rudá, ESAL 693, Pérola e IAC Carioca Aruã), avaliados em quatro ambientes
(invemo/97, águas-97/98, seca/98 e invemo/98). Foi utilizado o delineamento
blocos casuaüzados com três repetições. Verificou-se que os
cultivares/linhagens diferiram em todos os caracteres, bem como entre épocas.
Observou-se,ainda, que a interaçãogenótipos x épocas foi significativapara seis
dos dez caracteres. Constatou-se que os cultivares/linhagens foram mais
contrastantes com base no peso de 100 sementes, número de dias para
florescimento, porte, número de sementes por vagem, número de internódios,
inserção da primeira vagem e comprimento da haste principal. Contudo, a
produção de grãos, apesar de ser muito importante, apresentou baixa
contribuição para a divergência, em virtude da feita de variabüidade entre os
materiais estudados. As distâncias de Mahalanobis (D2) classificaram os
cultivares/linhagens em dois grupos distintos. Houve inconsistência nos
agrupamentos nas quatro épocas. O grupo I foi formado pelo ESAL 693 e c
Ouro Negro, que foram os mais divergentesnas quatro épocas. E o grupo II foi
formado pelos cultivares/linhagens restantes (Pérola, PF-9029975, CI-128, A-
285 Rudá, IAC Carioca Aruã, CI-21, Carioca MG, H-4-7, Carioca 300V e
Aporé). A distância de Mahalanobis (D2) mostrou-se útilquando o objetivo é a
identificação de genitores divergentes a partir de vários caracteres agronômicos.
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CHOICE OF BEAN PARENTS BY MEANS OF THE DIVERGENCE BASED

UPON MORPHO-AGRONOMIC CHARACTERS

ABSTRACT

The genetic divergence of parents is essential for them to produce
segregating populations in several characters, enlarging the chances of selecting
higher genotypes. Thus, the objective of that work was to verify whether
Mahalanobis' distance (D2) classifies the parents stood for by cultivars/ünes adapted
to theregion and aüows the choice of the most divergent combinations in several
agronomic characters. Ten morpho-agronomic characteristics were utilized for
obtaining Mahalanobois' distance (D2) from 12 cultivars/ünes (Aporé , H-4-7, PF-
9029975, CI-128, Carioca MG , CI-21, Carioca 300V, Ouro Negro, A-285 Rudá,
ESAL 693, Pérola and IAC Carioca Aruã), evaluated in four seasons (winter/97,
waters97/98, drought/98 and winter/98). The randomized block design with three
repücations was utilized. It was verified that the cultivars/ünes differed in aü the
characters, as weü as among seasons. It was stül noticed that that the
genotype/season interaction was sigmfícant for six of the ten characters. It was
found that that the cultivars/ünes were the most contrasting on the basis of the
weight of 100 seeds, number ofdays toflowering, plant type, number ofseeds per
pod, number of intemodes, insertion of the fírst pod and length of the chief stem.
Howeyer, grain yield despite being very important presented poor contribution to
the divergence due to the lack of variabiüty among the materiais studied.
Mahalanobis' distances (D2) classified the cultivars/lines into two distinct groups.
There was aninconsistency in the groupmgs inthe four seasons. Group I was made
up of ESAL 693 and Ouro Negro, which were the most divergent in the four
seasons. And group II was made up of the cultivars/lines remaining (Pérola, PF-
9029975, CI-128, A-285 Ruda, IAC Carioca Aruã, CI-21, Carioca MG, H-4-7,
Carioca 300V and Aporé). Mahalanobis' distance (D2) proved usefol when the
objective is the identification of divergent parents from several agronomic
characters.

1 INTRODUÇÃO

A obtenção de populações segregantes, com altas médias para as

características de interesse e variabüidade genética ampla, depende da seleção

adequada dos genitores. A divergência dos genitores é essencial para que eles
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produzam populações segregantes em vários caracteres, de modo a ampliar as

chances de seleção de genótipos superiores.

Dentre os diversos critérios disponíveis para a escolha dos parentais,

destacam-se: o comportamento per se dos genitores, a genealogia e o

desempenho dasprogênies (Moll, Salhuanna e Robinson, 1962).

Os métodos preditivos, quando eficientes, são preferíveis aos métodos

quantitativos, uma vez que dispensam a reaüzação dos cruzamentos entre os

genitores disponíveis (Cruz, 1990). A predição pode ser realizada pela apücação

de vários métodos multivariados, tais como os componentes principais, as

variáveis canônicas ou os métodosaglomerativos

Entre os métodos multivariados para a avaliação da divergência

genética, destaca-se a distância generalizada de Mahalanobis (D2) como medida

de dissimilaridade (Arunachalan, 1981, Cruze Regazzi, 1997).

A distância generalizada de Mahalanobis pode ser estimada a partir de

diferenças fisiológicas, morfológicas e agronômicas de um grupo de genótipos

(Ghaderi, Adams e Nassib, 1984). Ela é uma das medidas de dissünilaridade

mais utilizadas e uma alternativa para os melhoristas na escoma de genitores

divergentes (Ghaderi, Adams e Nassib, 1984; Bryant e Meffer, 1990).

Entretanto, Abreu (1997) estimou a divergência genética empregando a distância

de Mahalanobis (D2) em feijão e concluiu que ela não foi uma boa técnica de

escolha de genitores, em razão dos materiais utilizados não serem adaptados.

Consequentemente, a diversidade com base em vários caracteres não refletiu as

diferenças entre os genitores com base na produtividade de grãos. Porém, na

maioria dos programas de melhoramento, utilizam-se cultivares/linhagens

adaptados. Assim, é necessário avaliar a utiüdade da distância de Mahalanobis

(D2) para essas condições.

Nesse contexto, o objetivo do trabalho foi verificar se a distância de

Mahalanobis (D2) classifica os genitores, representados por cultivares/linhagens
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adaptados na região, e permite a escoma das combinações mais divergentes em
várioscaracteres agronômicos.

2 MATERIAL E MÉTODOS

0 estudo foi reaüzado no campo experimental do Departamento de
Biologia em Lavras-MG, que está a 910 metros de altitude, 21°45' S de latitude

e 45°00' Wde longitude. O solo do local dos experimentos é classificado como
latossolo vermelho escuro distrófico, rasecerrado.

Os doze cultivares/linhagens foram avaliados em quatro épocas:
inverno/97, águas97/98, seca/98 e invemo/98. Algumas características dos

cultivares e linhagens queforam utilizados estão relacionadas na Tabela 1. Essas

ünhagens/cultivares foram escoUüdas com base em características agronômicas
favoráveis, como porte e hábito de crescimento, por serem estas características
importantes para o melhoramento.

O delineamento experimental utilizado foi blocos casualizados comtrês

repetições. Cada parcela consistiu de duas unhas de três metros de comprimento,
com espaçamento de 50 cm entre as unhas e 15 sementes por metro linear. A

avaüação dos cultivares/linhagens foi feita utilizando os seguintes caracteres
agronômicos:

1 - PD: produção degrãos emkg/ha;

2 - PS: peso médio de 100 sementes em g;

3 - FL: número de dias para o florescimento. Foi anotada a data do

florescimento quando 50% das plantas da parcela já apresentavam pelo menos
um flor aberta;

4 - PR: porte das plantas, [utilizando escala de notas de 1a 4, (Oüveira, 1995),
sendo 1 = planta com ramificação ereta, 2 = planta com ramificação ereta e

fechada, 3=planta com ramificação aberta, 4=planta prostrada ou trepadeira];
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5- NVP: número médio de vagenspor planta;

6 - NSV: número médio de sementes porvagens;

7 - NI: númeromédiode intemódios dahaste principal;

8- IV: Inserção médiada primeira vagematéo colo da planta, em cm;

9- NR: número médio de ramos porplanta;

10-HP: comprimento médiodahaste principal, em cm, do colo atéa inserção da

última folha.

Na avaüação individual dos cultivares/linhagens, foram utilizadas todas

as plantas da parcela para obter PD, FL e PR. Os demais caracteres foram

avaüados a partir deumaamostra dedez plantas por parcela.

TABELA 1. Origem, genealogia, hábito de crescimento, cor do tegumento e peso de
100 sementesdos 12cultivares/ünhagens. Lavras-MG, 1999.

Cultivares/ Origem Genealogia2 Hábito de" Cor do Peso de 100
Linhagens crescimento tegumento sementes

em(e)
1-Aporé CNPAF (Carioca/México

168y/(Carioca/Bat76)
m Bege com

estrias marrom

27

2-H-4-7 UFLA (EMGOPA201
Ouro/Carioca)

m Bege com
estrias marrom

21

3-PF- CNPAF Seleção no ESAL 582 n Bege com 17
9029975 (Carioca80/Rio

Tibagi)
estrias marrom

4-CI -128 UFLA Seleção recorrente m Bege com
estrias marrom

25

5-Carioca- UFLA Carioca 80/Rio Tibagi ii Bege com 18
MG estrias marrom
6-CI-21 UFLA Seleção recorrente m Bege com

estrias marrom
22

7-Carioca UFLA Seleção no Carioca m Bege com 22
300 V estrias marrom

8-Ouro Negro CIAT mt de Honduras

(Hond. 35)
m Preto 24

9-A-285 CIAT Carioca/Rio Tibagi n Bege com 16
Rudá estrias marrom
10-ESAL-693 UFLA (Carioca TU/

Linha 3272)
i Bege com

estrias marrom

19

U-Pérola CNPAF Seleção no Aporé n/m Bege com
estrias marrom

23

12-IAC IAC (Comell 49-242/ n/m Bege com 25

Caríoca Aruã AB-136) estrias marrom

I- hábito de crescimento determinado; II-hábito de crescimento indeterminado com guias curtas;

III- hábito decrescimento indeterminado com guias longas; a /:cruzamento simples, //: cruzamento duplo.

44



Como adubação, foi empregado o equivalente a 400 kg/ha dafórmula

4-14-8 deN, P205 e K20, na semeadura, e 150 kg/ha de sulfato de amônio em

cobertura, 20 dias após a emergência. A cultura foi submetida a irrigação por
aspersão quando necessário. Os demais tratos culturais foram os comuns para a
cultura.

2.1 Análise genética e estatística dos dados

Inicialmente, foi feita anáüse de variância individual (ANAVA) para
cada caráter avaüado, considerando o efeito de cultivares/linhagens como fixo.

Posteriormente, fez-se anáüse conjunta das quatro épocas para cada caráter. As

análises de variâncias individuais e conjunta foram feitas usando o programa
MSTAT-C (1991). Utilizou-se o segumte modelo estatístico para as ANAVAs
individuais:

Yy = u+ti + bj+ eij

Em que:

Yy: éa observação referente aotratamento "i"narepetição "j";
u: é a média geral;

ti: é o efeito dogenitor "i", sendo (i = 1, ...n);

bj: é o efeito dobloco "j", sendo (j = 1, ...r);

ejj: é o erroexperimental, e~N( 0, o2)

Na anáüse conjunta foi considerado o efeito de cuftivares/linhagens e
épocas, como fixos, e utilizou-se o segumte modelo estatístico:

Yy= u+ti+bJ(k)+ak+(ta)ík+ ê[m
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Em que:

Yíj: é a observação referente aotratamento "i" na repetição "j";

tj: é o efeito do genitor "i", sendo (i= l,...n);

bj:é o efeito do bloco "j", sendo(j=l,.r);

ak: é o efeito da época "k", sendo (k= l,...s);

(ta)a^ é a interação de genitores x épocas;

e(tj)k: é o erro experimental médio.

Para cada caráter estudado, foi utilizado, também, o teste de médias

Scott-Knott (1974), para verificar diferenças entre as médias dos

cultivares/linhagens.

Utilizando as avaüações dos dez caracteres agronômicos, realizou-se a

anáüse de variância multivariada conjunta com o auxílio do procedimento

PROC GLM, do programa SAS® (1995), com a finalidade de estimar a matriz

de somas de quadradose produtosdo erro (E).

Como medida de dissimilaridade, foi utilizada a distância generaüzada

de Mahalanobis (D2), definida pela segumte expressão (Cruz e Regazzi, 1997):

DVòVô;

Em que:

D2ij =distância de Mahalanobis entre os genitores i ej;

Ô= vetor de desvios entre os genitores i e j, sendo cada desvio a diferença entre

as médias dos genitores para cadacaráter;

i|/* = inversa da matriz de variâncias e covariâncias residuais envolvendo todos

os caracteres, obtida na anáüse conjunta de variância multivariada.

As distâncias de Mahalanobis (D2) foram obtidas utilizando o programa

GENES (Cruz, 1997), a partir da matriz de somas de quadrados e produtos do

erro (E) obtidas na anáüse multivariada.
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A partir das distâncias de Mahalanobis foi feita a análise de

agrupamento. Para essa análise, foram consideradas também, as distâncias

obtidas para as médias dos cultivares/linhagens, utiüzando ométodo hierárquico
aglomerativo do vizinho mais próximo, apresentado por Johnson e Wichern

(1988). Este método foi utilizado por ser um dos mais comuns, e o critério de
ügação entre duas unidades de agrupamento (indivíduo ou grupo) é definido
como a distância mínima entre eles.

Posteriormente, também utiüzou-se o método de Tocher. Este parte do
princípio de que, a partir da matriz de dissmülaridade, é identificado o par de
indivíduos mais próximo, formando o grupo inicial. Em seguida, é avaüada a
possibiüdade de inclusão de novos indivíduos no grupo, adotando-se o critério

de que a distância média intragrupo é sempre inferior a qualquer distância
intergrupo. A inclusão de um novo indivíduo sempre acarreta em um acréscimo

na distância média intragrupo. Assim, a decisão de incluí-lo depende desse
acréscimo não superar um determinado limite estabelecido (a). Em geral, esse
ümite é o valor máxüno de distância, no conjunto das menores distâncias de
cada indivíduo(Cruz, 1987).

A contribuição relativa de cada caráter para a divergência genética foi
reaüzada apartir das distâncias obtidas para as médias dos cuftivares/ünhagens,
utilizando o programa GENES (Cruz, 1997).

As correlações de posição entre as distâncias de Mahalanabis (D2) foram
obtidas para verificar a concordância entre essas distâncias nas diferentes

épocas. Para essa finalidade, utiüzou-se oprograma GENES (Cruz, 1997).
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3 RESULTADOS E DISCUSSÃO

A análise conjunta dos doze cultivares/linhagens, avaüados nas quatrc

épocas, está apresentadana Tabela IA. A precisão dos resultados medida, pele

coeficiente de variação (CV%), está dentro da amplitude obtida em outros

estudos (Santos, 1984 e Abreu, 1997). Ocorreram diferenças significativas entre

os cultivares/linhagens com base em todos os caracteres, bem como entre

épocas. Tais resultados sugerem que todos os caracteres agronômicos

considerados foram importantes para identificar a divergência genética entre os

cultivares/linhagens. Entretanto, observa-se, também, que houve interação

significativa para seis entre os dez caracteres avaüados (Tabela IA). A

ocorrência de interação e o fato de cultivares/linhagens e épocas terem side

considerados efeitos fixos, indicam que os resultados deveriam ser analisados

por época. No entanto, em razão do melhoramento do feijão ser feito em geral

para adaptação mais ampla, e também porque a escoma de genitores visa obtei

populações segregantes, permitindo seleção de linhagens com adaptação em

todas as épocas de cultivo, optou-se pela anáüse com base na média de várias

avaüações, as quais são mais previsíveis e proporcionam maiores ganhos quande

se faz seleção (Takeda, 1990).

Constatou-se que os cultivares/linhagens foram mais contrastantes com

base no peso de 100 sementes, número de dias para florescimento, porte, numere

de sementes por vagem, número de intemódios, inserção da primeira vagem e

comprimento da haste principal (Tabela 2A). A menor heterogeneidade, em

relação aos demais caracteres, e em especial a produtividade de grãos, deveu-se

ao fato de todos os cultivares/linhagens serem adaptados e, principalmente, poi

possuírem alelos comuns do cultivar Carioca, com exceção apenas do Ouro

Negro. Em relação aos sete caracteres mais divergentes, o peso de 100 sementes

demonstrou diversidade entre os cultivares/linhagens ESAL 693, CI-128, Apore
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e Pérola. Com relação ao número de dias de florescimento, os

cultivares/ünhagens mais precoces foram: Ouro Negro e ESAL 693; e os mais

tardios foram: A-285 Rudá, Peróla, IAC Carioca Aruã e CI-21. Já os

cultivares/ünhagens PF-9029975, Carioca MG e A-285 Rudá apresentaram os

memores portes, e os piores foram os do H-4-7, Carioca 300V e Aporé. Cora

relação ao número de sementes por vagens, destacaram-se o PF-9029975,

Carioca MG e A-285 Rudá, já os menores valores foram encontrados para o

ESAL 693, IAC Carioca Aruã e CI-21. Para o número de intemódios, o CI-21,

H-4-7 e IAC Carioca Aruã apresentaram os maiores valores, e os menores

foram para o ESAL 693, Ouro Negro, CI-128 e Pérola. Para a inserção da

primeira vagem, destacam-se o Pérola, CI-128 e ESAL 693, que apresentam as

maiores inserções, já os menores valores foram para o Carioca MG, CI-21 e

H-4-7. Com relação ao comprimento da haste principal, destacaram-se o

Pérola, Aporé e Carioca 300V, e os menores valores compreenderam o

ESAL 693, Carioca MG e PF-9029975.

As distâncias entre os pares de cultivares/linhagens (Tabela 3A),

considerando as dez características agronômicas, indicaram que os pares mais

próximos foram: Aporé e Carioca 300V; PF-9029975 e Carioca MG; IAC

Carioca Aruã e A-285 Rudá; e Carioca MG e A-285 Rudá, e os mais distantes

foram: PF-9029975 e ESAL 693; A-285 Rudá e ESAL 693; Carioca MG e

ESAL 693; e IAC Carioca Aruã e ESAL 693. Vale ressaltar que, em média, o

ESAL 693 foi o mais divergente em relação aos demais cultivares/linhagens, e

considerando todos os pares de cultivares/linhagens, a distância média entre

cada par foi de 28,70 (Tabela 3A). Portanto, o mesmo pode ser utilizado em

programas de hibridação. Os valores da distância de Mahalanobis (D2) variaram

de 2,77 (Aporé e Carioca 300V) até 96,35 (ESAL 693 e PF-9029975). Entre as

distâncias de cada par de cultivares/linhagens, oito apresentaram valores acima
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de 60, sendo que seis dessas combinações possuem a linhagem ESAL 693

(Tabela 3A).

Espera-se que os cultivares/ünhagens mais distantes, quando cruzados,

produzam populações descendentes com as maiores segregações para os

caracteres avaliados, com maiores chances de sucesso com a seleção.

O agrupamento dos cultivares/linhagens pelo método do vizinho mais

próximo (Figura IA) permite visualizar, com mais raciüdade, o relacionamento

dos mesmos. Para obtenção dos grupos pelo método de Tocher, adotou-se a

maiordistância entre os mínünos de 25,38, que corresponde a menor distância

observada entreo ESAL 693 e o Ouro Negro, conforme Cruz e Regazzi (1997).

De acordo com esse critério, foram formados dois grupos. O primeiro está

representado pela linhagem ESAL 693 e pelo Ouro Negro. O segundo, pelos

demais cultivares/linhagens. A consistência do agrupamento dos

cultivares/linhagens do primeiro grupo, nas diferentes épocas, indicam que eles

não foram afetados pelas diferentes condições em que foram avaüados, mesmo

trabalhando com caracteres quantitativos, que são influenciados pelo ambiente,

conforme alguns relatos na literatura, entre eles Bhatt (1976); Dias e Kajeyama

(1997a) e Süva (1999). Já os demais cultivares/ünhagens, do grupo 2,

apresentaram inconsistência no agrupamento, comprovando as observações de

alguns pesquisadores; Singh e Gupta (1979); Jain, Bhagat e Tfwart (1981);

Jain, Pandya e Pande (1981); Varma e Gulati (1982) e Singh e Gül(1984).

De acordo com o critério adotado para a separação dos grupos, as

populações esperadas com maior variabüidade são aquelas provenientes de
cruzamentos em que um dos genitores seja o ESAL 693 e o Ouro Negro (Figura

1B). Os demais cultivares/ünhagens ocorreram emum único grupo. Sendo eles:

Pérola, PF-9029975, CI-128, A-285 Rudá, IAC Carioca Aruã, CI-21,

Carioca MG, H-4-7, Carioca 300V e Aporé.
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A maior divergência da linhagem ESAL 693 era esperada, pois ela é a

única de hábito de crescimento I, e é proveniente do cruzamento

[Carioca x TU] x L-3272] (Nunes, 1997). O Carioca x TU é, na verdade, um

cruzamento de cuja população segregante foi selecionada uma linhagem com

hábito de crescimento I, sementes de tamanho médio e portadorado alelo Co.5,

de resistência a Colletotricum lindermuthianum. 0 TU é uma linhagem

mexicana e fonte do alelo de resistência Co.5, enquanto a L-3272 é uma

linhagem mutante do cultivar Müionário. Portanto, é de se esperar que a

linhagem ESAL 693 possua a menor proporção de alelos do cultivar Carioca, em

comparação com os demais cultivares/linhagens avaliados, apesar de apresentar

o tipo de grão semelhante ao Carioca. Já o cultivar Ouro Negro é o único que

apresenta sementes pretas, é originário de uma introdução de Honduras

(Tabela 1), e não possui nenhum parentesco com o Carioca. Ele possui um

elevado potencial produtivo e hábito de crescimento III, portanto, diferente, em

vários caracteres agronômicos, em relação aos demais cultivares/linhagens.

Sendo assim, espera-setambém que as populações segregantes, provenientes de

cruzamentos em que participa o Ouro Negro, devam possuir ampla

variabüidade. No entanto, o rato do Ouro Negro possuir sementes pretas

contribui para maior dificuldade de seleção de linhagens com tipo de grãos

semelhantes ao carioca, que é de melhor aceitação comercial no sudeste

brasileiro.

Os dez cultivares/linhagens restantes ocorreram em um único grupo

(Figura IA) e as populações provenientes de intercruzamentos biparentais entre

eles devem gerar menor variabüidade. Embora todos sejam portadores de

sementes tipo carioca, as linhagens CI-128 e CI-21 foram selecionadas em uma

população segregante, proveniente de um programa de seleção recorrente,

formado por mais de uma dezena de genitores. O cultivar Pérola é uma linha

selecionada dentro do cultivar Aporé, o qual é também uma seleção dentro de
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uma população segregante (Tabela 1). Portanto, é esperado que sejam muito

semelhantes. A linhagem PF-9029975também mostrou-se promissora para gerar

populações com variabüidade genética, quando cruzada com o restante dos

cultivares/ünhagens menos divergentes, representados na Figura 1B. Vale

ressaltar que o PF-9029975, o cultivar Carioca MG e o A-285 Rudá são

provenientes do cruzamento do Carioca 80 x Rio Tibagi, sendo estas linhagens

selecionadas de famüias irmãs. Entretanto, a população Carioca 80 x Rio Tibagi

possui ampla variabüidade e, consequentemente, é possível a seleção de

linhagens divergentes. Assim, as populações segregantes provenientes do PF-

9029975 também são promissoras para a seleção de linhagens com grãos tipo

carioca, hábito de crescimento II ou m, elevado potencial produtivo. A

divergência do IAC Carioca Aruã é explicada pelo fato do cultivar ter, entre

seus genitores, o cultivar Comell 49242, que possui sementes pretas e hábito de

crescimento III e a linhagem ABI36, que, além de não ser adaptada em nossas

condições, possui hábito de crescimento IV e grãos vermelhos. Portanto, ambas

são diferentes do cultivar Carioca em vários caracteresagronômicos.

O H-4-7 é descendente do cruzamento EMGOPA 201 Ouro x Carioca.

Por outro lado, os cultivares/linhagens do grupo 2, classificados pela distância

de Mahalanobis (D2), são provenientes de cruzamentos com 50% ou mais de

alelos do cultivar Carioca, ou são linhagens selecionadas dentro do próprio

Carioca, como é o caso do Carioca 300V. Mesmo assim, esses

cultivares/linhagens apresentam divergência. O cultivar Aporé é uma seleção

dentro da população segregante [Carioca x México 168] x [carioca x Bat 76]

(Tabela 1), e apresenta grãos tipo Carioca. Assim, embora onze dos doze

cultivares/ünhagens apresentem grãos tipo carioca, eles possuem origens

diferentes e indicam a possibüidade de ampla segregação em alguns

cruzamentos (Tabela 3A).
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Vários pesquisadores têm utilizado as técnicas multivariadas para

estimar a divergência genética, com a finaüdade de reduzir os esforços na

obtenção de híbridos e concentrá-los nas combinações mais promissoras.

Especificamente com a cultura do feijoeiro, vale ressaltar o trabalho de Abreu

(1997), que estimou a divergência genética pela distância generalizada de

Mahalanobis e verificou que a divergência não foi uma boa medida de escolha

de genitores visando a produtividade de grãos, pois os materiais mais

divergentes não eram adaptados. Por outro lado, Miranda (1998), em soja,

avaüou a diversidade genética pela distância generalizada de Mahalanobis (D2),

e concluiu que a técnica permitiu identificar diversidade genética entre os

cultivares estudados.

Dias e Kageyama (1997b) também estimaram distâncias genéticas entre

cultivares de cacau usando a distância de Mahalanobis. Os autores constataram

que a distância genética entre cultivares mostrou-se linearmente associada com o

desempenho médio dos híbridos e heterose para os principais componentes de

produção, havendo relação positiva entre distância genética dos cultivares e

efeitos de capacidade de combinação. E finalmente concluíram que as

estimativas de diversidade genética permitiram selecionar genitores mais

promissores.

O usode medidas de divergência para a escolha de genitores tem permitido

identificar combinações híbridas superiores aos genitores. Contudo, o rato de

doisgenitores serem divergentes nãoimplica em superioridade de seushíbridos,

conforme relata Ferreira (1993), em milho; e Sarawat, Staddard e Marsaü

(1994), em ervilha. Por outro lado, Oüveira (1995) relata que a média de uma

população segregante depende da freqüência dos locos fixados com alelos

favoráveis e da freqüência de locos em heterozigose. Quando os genitores

utilizados são adaptados, como é o caso desse estudo, a freqüência de locos

favoráveis fixados é alta.
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Os cultivares/linhagens considerados mais divergentes e, portanto,

potenciais para se obterpopulações segregantes, são a linhagem ESAL 693 e/ou

o Ouro Negro. Em seguida, deve-se usar os materiais do grupo 2 de acordo com

os objetivos do programa de melhoramento. Entretanto, dentro desse grupo,

alguns cruzamentos também prometem formar populações segregantes

divergentes, como o PF-9029975 e CI-128, H-4-7 e Pérola, e PF-9029975 e

Pérola (Tabela 3A).

Observa-se,na Tabela 4A, que o peso de 100 sementes, número de dias

para o florescimento e o número de intemódios foram os caracteres que mais

contribuíram para a divergência, com 69% da variação. A produção de grãos,

que é o caráter mais importante para o feijoeiro, teve pequena contribuição

(2,67%), conforme já mencionado. A expücação para esse resultado é a

homogeneidade entre os cultivares/linhagens estudados, comprovada pela falta

de variabüidade para esse caráter, demonstrada pela anáüse multivariada.

Constata-se, assim, que a escolha de genitores por meio de da distância

Mahalanobis (D2) classifica as populações segregantes com maior potencial de

variabüidade, com base nos caracteres agronômicos, com ênfase em alguns de

maior variação genética. Se o objetivo do programa de melhoramento é a

seleção de linhagens para o conjunto de caracteres considerados, a distância de

Mahalanobis (D2) mostra-se útil. Porém, quando se visa somente a produção de

grãos, ela não é eficiente, especialmente, quando se trabalha com

cultivares/linhagens aparentados, portanto pouco divergentes para esse caráter,

devido à ausência de variabüidade entre eles.

Apesar de terem sido considerados apenas os resultados médios das

quatro épocas, foram estimadas as distâncias entre os cultivares/ünhagens em

cada época (Figura IA). Observam-se algumas inconsistências nos

agrupamentos, mas, no geral, existem concordâncias, especialmente entre os

cultivares/linhagens mais divergentes, como indicam as correlações
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significativas entre as distâncias estimadas nas diferentes épocas (Tabela 5A). A

razão para as inconsistências são as interações genótipos por épocas e as

diferentes épocas avaliadas, observada inclusive na anáüse multivariada. O

efeito dessas interações refletiram principalmente nas contribuições relativas

ao peso de 100 sementes e número de dias de florescimento, para as estimativas

das distâncias (Tabela 4A).

4 CONCLUSÕES

1- As distâncias de Mahalanobis (D2) classificaram os cultivares/linhagens

em dois grupos. O grupo I formado por 2 cultivares/ünhagens (ESAL

693 e Ouro Negro) e o grupo n, formado pelos cultivares/linhagens

restantes ( Pérola, PF-9029975, CI-128, A-285 Rudá, IAC Carioca Aruã,

CI-21, Carioca MG, H-4-7, Carioca 300V e Aporé);

2- Os caracteres que mais contribuíram para a divergência, calculada com a

média das quatro épocas, foram: peso de 100 sementes, número de

dias para florescimento, número de intemódios e o comprimento da

haste principal, enquanto a produção de grãos contribuiu com apenas

2,67 de variação, em virtude da ausência de variabüidade para esse

caráter, demonstrada na anáüse multivariada;

3- A distância de Mahalanobis (D2) foi útil quando o objetivo é a seleção

de linhagens a partir de vários caracteres agronômicos, porém, quando

se visa somente a produção de grãos, ela não foi eficiente devido à

homogeneidade dos cultivares/linhagens em relação a este caráter.
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ANEXOS



ANEXO

TABELA IA. Resumo da análise conjunta de variância, estimativas da média geral e coefíciente de variação relativa aos dez caracteres dos

cultivares/linhagens de feijãoavaliadosno inverno/97, águas97/98, seca/98e inverno/98. Lavras-MG,1997/98.

QMU

Fonte GL PD**-*» PS* FL* PR1''5' NVP«-* NSV*-2' NI1' IV»* NR* a HP*

Bloco/Época 8

Época(E) 3

Genitores (G) 11

GxE 33

Erro médio (E) 88

Média Geral

CV (%)

4,18 3,46 0,60 0,18 6,51 0,10 0,86 15,08 2,18 233,76

85,71** 1093,50** 4133,90** 13,53** 49,58** 3,40** 29,08** 651,15** 23,24** 16213,66**

10,61* 104,06** 52,76** 2,91** 15,92* 2,64** 17,61** 47,58** 9,65** 1163,71**

5,29^ 17,80** 6,22** 0,28NS 11,64* 0,40NS 3,28** 10,86* 4,58™ 307,23**

4,36 7,65 1,48 0,22 7,63 0,28 1,33 6,21 3,66 125,61

0,024 22,65 49,28 2,78 2,78 4,73 9,38 17,74 9,16 72,68

17,75 10,75 2,92 10,87 10,87 7,68 11,15 10,72 13,49 13,92

PD: produçio em kg/ha; PS: peso médio de 100 sementes; FL: número de dias de florescimento; PR: porte das plantas, NVP: número médio de vagens/planta; NSV: número médio de
sementes/vagem; NI:número médiode intemódios dahasteprincipal; IV: inserçiomédiada primeira vagem;NR: númeromédiode ramos/planta e HP: comprimento médiodahasteprincipal;
tt IO'5; ^ 'significativo ao nrvel de5% deprobabilidade pelo teste de F; iL*': significativo ao nível de 1% deprobabilidade pelo testo de F e3i,NS:: não significativo.
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TABELA 2A. Valores médios relativo aos dez caracteres, média geral e coeficiente de variação (%) dos cultivares/linhagens

de feijãoavaliadosno inverno/97, águas97/98, seca/98 e inverno/98. Lavras-MG, 1997/98.

C/L

Aporé

H-4-7

PF-9029975

CI-128

Carioca MG

CI-21

Carioca 300V

Ouro Negro

A-285 Rudá

ESAL-693

Pérola

IAC Carioca Aruã

Média geral

CV(%)

PDa

27,38a

18,19a

25,06a

23,17a

22,55a

24,45a

25,58a

26,52a

25,81a

20,09a

25,59a

19,60a

23,67

17,75

PS

25,15a

19,97b

19,54b

26,49a

19,00b

22,12b

22,04b

23,93a

20,28b

27,83a

24,90a

20,56b

22,65

10,75

FL

49,50a

49,17a

49,67a

49,58a

49,92a

50,25a

49,67a

44,17c

51,42a

46,08b

51,00a

50,92a

49,28

2,92

PR

3,22a

3,35a

1,96b

3,08a

2,08b

3,10a

3,32a

3,09a

2,29b

2,84a

2,65b

2,43b

2,78

10,87

Caracteres^

NVP

11,28a

11,00a

10,54a

10,49a

10,98a

13,23a

12,53a

11,49a

12,97a

10,95a

10,18a

13,49a

11,59

16,99

NSV

4,64b

5,01a

5,59a

4,45b

5,24a

4,44b

4,58b

4,87a

5,06a

3,79b

4,69b

4,36a

4,73

7,68

NI

9,37a

10,9a

9,68a

8,13b

9,36a

11,19a

9,81a

8,10b

9,72a

7,26b

8,41b

10,56a

9,38

11,15

IV

18,32a

16,18b

18,30a

20,40a

15,41b

15,50b

18,67a

16,08b

16,57a

20,30a

20,83a

16,35b

17,74

10,72

NR

8,57a

10,33a

8,12a

8,69a

8,42a

10,65a

9,39a

8,79a

9,57a

9,22a

7,91a

10,24a

9,16

14,49

HP

84,95a

75,41a

62,76b

73,60a

59,21b

76,13a

80,36a

65,24b

71,12a

57,26b

87,89a

78,18a

72,68

13,92

u:r": produção em kg/ha;ro: peso médiode 100 sementes;rL: número de diasde florescimento; rn: porte das plantas; "vr: númeromédio de vagens/planta;
número médio desementes/ vagem; :número médio de intemódios dahaste principal;w: Inserção média da primeira vagem; :número médio de ramos/planta
e *: comprimento médio da haste principal; ^ cultivares/linhagens; v\ 10'2; As médias seguidas de mesma letra, na coluna, não diferem entre si, a 10% de
probabilidade, pelo teste de Scott-Knott.
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ABELA 3A. Dissimilaridade entre os cultivares/linhagens de feijão estimada pela distância de

Mahalanobis (D2) em relação aos dez caracteres avaliados no inverno/97,

águas97/98, seca/98 e inverno/98. Lavras-MG, 1997/98.

C/L 11 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1 19,43 30,96 5,40 21,66 10,99 2,77' 30,11 16,38 47,45 7,25 14,11
2 - 19,58 26,19 13,22 7,54 12,81 43,67 19,13 71,48 41,64 12,26
3 - 39,14 2,90 19,65 21,59 62,18 7,46 96352 44,01 13,17
4 - 29,58 18,28 7,63 29,44 25,18 27,64 8,04 21,84
5 - 12,08 15,06 47,75 5,21 80,14 36,03 8,02
6 - 5,69 43,79 10,95 6332 27,48 7,10
7 - 34,30 10,55 52,62 13,81 8,11
8 - 61,60 25,38 51,99 53,79
9 - 88,51 23^3 4,89
10 - 54.69 75,12
11 - 24,84
12

====mmmmMK=_BE=a„=_===
=a==

-

300V, 8- Ouro Negro, 9- A-285 Rudá, 10- ESAL-693, 11- Pérola, 12- IAC Carioca Aruã; u: par de
cultivares/linhagens menos divergente e a: par decultivares/linhagens mais divergente.

TABELA4A Contribuição relativa percentual doscaracteres para a divergência (D2), analisada combaseno

critério de Singh (1981), entre 12 cultivares/linhagens de feijão avaliados no inverno/97,

águas97/98, seca/98 e nas quatro épocas (média). Lavras-MG, 1997/98.

Características Inverno/97lz-2 Águas97/98lî " Secà/98^a Inverno^1*-2 Média1*-2
Produção 1,42 6,55 3,42 4,12 2,67
Peso de 100 sementes 2,81 0.291 35,662 1,64 30.632
Nfide dias de florescimento 18^0 264M2 2830 54.902 26,43
Porte 20,69 9,98 0,02' 1,12 6,82
N° de vagem/planta 3,71 7,28 7,77 7,59 0,77'
N*de sementes/vagem 8,56 3,19 7,66 5,04 6,81
N° de intemódios 15,33 1936 10,25 13,15 11,94
Inserçãoda 1* vagem 23,642 4,37 2,90 1371 3,51
lideramos 1,23* 234 0,44 2,41 139
Haste principal 431 19,70 3,58 8,66 9,03

**: número;u:primeira;u:caráterquemenos contribuiu paraa divergência;U: caráter que mais contribuiu
para a divergência,

TABELA 5A Coeficiente de correlação entre as distâncias de Mahalanobis (D2) correspondentes ao

invemo/97, águas97/98, seca/98, iverno/98 e nas quatro épocas (média). Lavaras-MG,

1997/98.

Inverno^1* Águas/981Z Seca/981* Invemo/981* Média1*
Invemo/97 - 0,52** 0,60** 0,55** 0,81**
Aguas97/98 - 0,57** 0,55** 0,74**
Seca/98 - 0,43** 0,72**
Inverno/98 - 0,78**
Média

-
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CAPITULO 2

ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJÃO POR MEIO DAS

ESTIMATIVAS DA CAPACIDADE DE COMBINAÇÃO



BIBLIOTECA CENTRAL - LTLA

ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJÃO POR MEIO DAS

ESTIMATIVAS DA CAPACIDADE DECOMBINAÇÃO

RESUMO

A obtençãode cultivares geneticamente superiores é o principal objetiv<
dos programas de melhoramento, os quais têm sua eficiência aumentada a parti
da escolha criteriosa dos genitores. Neste contexto, o objetivo desse trabalho fo
escolher as populações de feijão mais promissoras para a seleção de linhagem
com base nas capacidades geral e específica de combinação dos genitores
relativas à produção de grãos. Para isso, avaliaram-se as capacidades geral <
específica de combinação, por meio de um dialelo completo, entre doz<
cultivares/linhagens. Os genitores e as populações segregantes F2 foran
avaliados utilizando-se o delineamento látice quadrado triplo 9x9 por meio di
produçãode grãos. Verificou-se que as populações segregantes diferiramquant<
à produtividade de grãos, com predominância de efeitos não aditivos, sendo qu<
os efeitos aditivostambémforamsignificativos. Entre as populações envolvend<
os genitores com valores positivos de gi, as populações Aporé x CI-128
CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro, e CI-128 x Ouro Negro exibiran
também valores positivos de sy e elevadas produções de grãos, sendo as maii
promissoras para seleção de grãos. As maiores capacidades específicas d<
combinação foram observadas com as populações H-4-7 x ESAL 693, CI-128 j
Pérola e A-285 Rudá x IAC Carioca Aruã, que devem ser as mais segregantes
As combinações híbridas que apresentaramalta CEC e possuem pelo menos, un
genitor com alta CGC foram: Pérola x CI-128 e Ouro Negro x Pérola. Contudo
a linhagem ESAL 693, apesar de ter apresentado o menor valor de gi (-365,58)
apresentou o maior valor para CEC e heterose, 1181,44 e 57,81
respectivamente. A alta correlação da heterose com a CEC indica que e í
heterose poderá ser usada quandoa CEC não for significativa.

CHOICE OF BEAN PARENTS BY MEANS OF THE ESTIMATES OF

COMBINING CAPACITY

ABSTRACT

The obtaining of genetically higher cultivars is the main objective o
breeding programs, which has their efficiency increased from the judiciou!
choice of parents. In this approach, the purpose ofthis work was to choose th(
most promising populations of beans for line selection on the basis of boti
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general (GCA) and specifíc (SCA) combining capacity of parents, relative to
grain yield. So, the general and specifíc combining capacities were evaluated by
means ofa complete diallel among twelve cultivars/lines. The parents andthe F2
segregating populations were evaluated byutilizing the 9x9 triple square lattice
design by means of grain yield. It was found that segregating populations
differed as tograin yield, with the predominance of non-additive effects, being
that the additive effects were also significant. Among the populations involving
the parents with positive values ofgi, the populations Aporé x CI-128, CI-128
x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro and CI-128 x Ouro Negro showed also
positive values of sg and high grain yields, their being the most promising for
grain selection . The highest specifíc combining capacities were observed in the
populations: H-4-7 x ESAL 693, CI-128 x Pérola and A-285 Rudá x IAC
Carioca Aruã, which should bethemost segregating . The hybrid combinations
which presented high SCA and possess at least a parent with a high GCA were :
Pérola x CI-128 and Ouro Negro x Pérola. However the line ESAL 693, instead
of having presented the poorest value of gi (- 365,58), presented the highest
value for SCA and heterosis (1181,44 and 57,81), respectively. The high
heterosis correlation with SCA denotes that heterosis will be able to be used
when SCAwill not be significant.

1 INTRODUÇÃO

Aobtenção de cultivares geneticamente superiores é o principal objetivo

dos programas de melhoramento, os quais têm sua eficiência aumentada a partir
da escolhacriteriosados genitores.

Não obstante, no melhoramento do feijoeiro, quando se deseja obter

populações segregantes promissoras, algumas dificuldades são encontradas,

sendo, uma delas, como escolher os genitores a serem utilizados nos programas
de melhoramento.

Entre as metodologias da escolha dosgenitores, umadas mais utilizadas

é o cruzamento dialélico (Ramalho, Santos e Zimmermann, 1993). Dentre os

vários métodos empregados na análise do dialelo, destaca-se o proposto por

GrifBng (1956), que fornece informações das capacidades geral e específica de

combinação. Entre as alternativas de anáüse sugeridas por Griffíng (1956), o
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método IV, que considera o desempenho só dos híbridos, vem sendo um dos

mais empregados, principalmente por permitir estimar as capacidades

específicas de combinação exatas (Cruz e Vencovsky, 1989) e por utilizai

apenas os cruzamentos. A metodologia de Griffing (1956) tem por finalidade

analisar o delineamento genético, promovendo estimativas de parâmetros úteis

na seleção de genitores para hibridação e no entendimento dos efeitos genéticos

envolvidos na determinação dos caracteres. Em razão da capacidade geral de

combinação depender predominantemente dos efeitos aditivos dos genes, ela

informa sobre o potencial das populações segregantes para a seleção de

linhagens com alta produtividade de grãos (Ramalho, Santos e Zimmermann,

1993). A mesma vem sendo o parâmetro mais utilizado para a escolha das

populações segregantes promissoras, que devem ter médias fevoráveis e alta

variabilidade genética. Já a capacidade específica de combinação, por dependei

predominantemente dos efeitos não aditivos dos genes, permite identificar as

populações potencialmente mais úteis para liberar variabüidade nas gerações

segregantes (Veiga, Nunes e Santos, 1998). Os autores constataram que a soma

da capacidade geral dos genitores é altamente correlacionada com as médias da

geração F2eFoc.

Sendo assim, a metodologia de GrifBng (1956) tem sido vantajosa, poi

avaliar as capacidades geral e específica de combinação do material utilizado,

bem como permitir o conhecimento do tipo de ação gêmea predominante nc

controle do caráter quantitativo em estudo. Neste contexto, o objetivo de

trabalho foi o de escolher as populações de feijão mais promissoras para a

seleção de linhagens, com base nas capacidades geral e específica de

combinação dos genitores, relativas à produçãode grãos, estimadas pelo dialelo,

e verificar a associação entre a capacidade especifica de combinação e heterose.
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2 MATERIAL E MÉTODOS

O estudo foi conduzido no campo experimental do Departamento de

Biologia da Universidade Federal de Lavras (UFLA). Lavras é um município

situado na região sul do estado de Minas Gerais, a 910 metros de altitude,

21°45'S de latitude e 45°00fW de longitude. O solo do local dos experimentos é

classificado como latossolo vermelho escuro distrófíco, fase cerrado.

2.1 Material utilizado

Algumas características dos cultivares e linhagens que foram utilizadas

estão relacionadas na tabela 1. Eles foram intercruzados em esquema dialélico

completo (Griffing, 1956). Os cruzamentos foram realizados conforme sugerido

por Vieira (1967).

2.2 Avaliação das populações segregantes

As avaliações do comportamento dos genitores e das populações

segregantes F2 foram feitas utilizando o delineamento láticetriplo 9x9. Cada

parcela constituiu-se de duas linhas de dois metros de comprimento, com

espaçamento de 50 cm entre as linhas, sendo semeadas 15 sementes por metro

linear. Adicionalmente, foram incluídas as testemunhas CII-244, CII-348;

IAPAR-81, LH-9, Carioca, BI e LH-11. Asestimativas dascapacidades geral e

específica foram feitas com base na produtividade de grãos das populações

segregantes.

Como adubação, foi empregado o equivalente a 400 kg/ha da fórmula

4-14-8 (N, P205, K20). A adubação nitrogenada em cobertura foi realizada aos

20 dias após a emergência, utilizando 150 kg/ha de sulfato de amônio. Foram
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feitas irrigações por aspersão complementares e foram realizados os demais

tratos culturais comuns para a cultura.

TABELA 1. Origem, genealogia, hábito de crescimento, cor do tegumento e peso de
100 sementes dos 12 cultivares/linhagens de feijão. Lavras-MG, 1999.

Cultivares Origem Genealogia22 Hábito de u Cor do Peso de 100

crescimento tegumento sementes

em(R)

1-Aporé CNPAF (Carioca/México
168)//( Carioca/Bat76)

m Bege com
estrias marrom

27

2-H-4-4-7 UFLA (EMGOPA201
Ouro/Carioca)

m Bege com
estrias marrom

21

3-PF- CNPAF Seleção no ESAL 582 n Bege com 17

9029975 (Carioca80/Rio
Tibagi)

estrias marrom

4-CI-128 UFLA Seleção recorrente m Bege com
estrias marrom

25

5-Carioca - UFLA (Carioca 80/Rio n Bege com 18

MG Tibagi) estrias marrom

6-CI-21 UFLA Seleção recorrente m Bege com
estrias marrom

22

7-Carioca UFLA Seleção no Carioca m Bege com 22

300 V estrias marrom

8-Ouro Negro CIAT InL de Honduras

(Hond. 35)
m Preto 24

9-A-285 CIAT (Carioca/RioTibagi) n Bege com 16

Rudá estrias marrom

10-ESAL693 UFLA (CariocaTU/Linha
3272)

i Bege com
estrias marrom

19

11-Pérola CNPAF Seleção no Aporé n/m Bege com
estrias marrom

23

12-IAC IAC (ComeU49-242/AB- n/m Bege com 25

Carioca Aruã 136) estrias marrom

!l- hábito de crescimento determinado; II- hábito de crescimento indeterminado com gaias cortas; Dl-hábito de
crescimento indeterminado com guias longas; /:cruzamento simples; //: cruzamento duplo.

23 Análise genética e estatística dos dados

A produtividade de grãos das populações segregantes foi analisada de

acordo com o seguinte modelo estatístico:

Ygw = u +ti + rj + bwQt eijw,
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Em que:

Yjj„: é a observação referente ao tratamento "i" no bloco 'W dentro da

repetição "j";

u: é a média geral;

tj: é o efeito fixo do tratamento "i", sendo (i = 1, ...81);

ry. é o efeito aleatório da repetição"j", sendo (j = 1, ...3);

bv®: é o efeito aleatório do bloco <sw", na repetição "j", sendo (w = 1, ...9);

e^: é o efeito do erro da parcela que recebeu o tratamento "i", no bloco tfw",

dentro da repetição "j", e ~N ( 0, o2).

Inicialmente realizou-se a análise de variância do látice utihzando o

programa MSTAT-PC (1991), para a obtenção do quadrado médio do resíduo

(QMR) e da média dos tratamentos ajustados que foram utilizados na anáüse

dialélica. A anáüse dialéüca foi efetuada utiüzando o método IV, proposto por

Griffing (1956). Pormeio deste procedimento, foram estimados os efeitos e as

somas de quadrados de efeitos da capacidade geral de combinação (CGC) e

capacidade específica de combinação (CEC), a partir da produtividade de grãos

das populações segregantes. Considerou-se o efeito fixo de tratamentos,

conformeCruz e Regazzi (1997), a partir do seguinte modelo:

Yrj=m + gi+ gj + Sij+e»j

Em que:

Yíj :valormédio do híbrido ij(Lj = 1,2 ,...p, i <j);

m: média geral;

gi, gj: efeitos da capacidade geral de combinação do i-ésimo e j-ésimo, genitor,

respectivamente;

Síj*. efeito da capacidade específica de combinação dos cruzamentos entre os

progenitores de ordem i e j;
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eij: é o erro associado à estimativa da média dos cruzamentos.

A análise dialélica foi realizada utilizando o programa GENES (Cruz,

1997).

Como não foi possível a obtenção de quatro das 66 combinações

híbridas, para a estimativa dos parâmetros do modelo foi necessário utiüzar o

método dos quadrados mínimos,conformerelatam Vencovsky e Barriga (1992),

ou seja, obteve-se a soluçãoda equação normal do tipo XXp = X Y,

Em que:

"X" é a matriz do modelo, no presente estudo.

62X1

mgl g2g3g4g3gSg7g8g9
1 1 10 0 0 0 0 0 0

Em que:

X éatranspostadeX

Y é o vetor coluna das observações, isto é:

«Yi-

Cu
C,3

P é o vetor coluna dos parâmetros, no caso:
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Em virtude da matriz X não possuir posto colunacompleto, uma solução

para o P é obtida pelas soluções do sistema de equações normais dado por: P

= (XX) X Y, em que (X X)G é alguma inversa generalizada de XX e variam

conforme a escolha daG-inversa. Como X X é singular, ou seja, nãotem inversa

12

única, foi necessário utilizar a restrição paramétrica (£rügj =<|>) de Searle
i=l

(1976), onde ni é o número de cruzamentos envolvendo cada parental. Desse

modo, a matriz X'X aumentadapassou a ser:

X'X =

62 9 11 10 11 11

9 9 1 0 1 1

11 1 11 1 1 1

10 0 1 10 1 1

11 1 1 1 11 1

11 1 1 1 1 11

11 10 11 11

11 10

0

1

1

1

1

11 10 9

1

1

1

1

1

11 10 0

9

11

10

11

11

11 10 11 10 9 11 10 0

A partir de (X'X)'1 aumentada, foi obtida a estimativa de mínimos
A

quadrados para o vetor p, ou seja:
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X'Y
/\

p
=(X'X aumentada)'1 X ...

*•_ _ 0 _

Em que:

X: é multipücador de Lagranje.

Paratestar se o modelo foi suficiente para explicar os dados obtidos, fez-

se uso das seguintes expressões:

SQmodelo= P'XrY -C

SQdosdesvios= Y' Y -p X Y

SQtotal- Y'Y - C

O fator de correção C foi obtido pela expressão: C =
(IYij)

n

Em que:

(E Yy)2= Somatório ao quadrado das médias das combinações híbridas;

n= Quantidade de combinações obtidas.

E assim, testou-se a hipótese de que as capacidades geral e específica de

combinação foram igual a zero.

A variância da estimativa da capacidade geral de combinação foi obtida

utilizando a diagonal da matriz (X'X)A aumentada multiplicado pelo quadrado

médio do resíduo (QMR) da anáüse, dividida pelo número de dados que

originou a média.

Foram estimadas as heteroses em porcentagem em, relação à média dos

pais, pela expressão:
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u ro/, 2F2-R-Pj
hij(%) =—=—

R+Pj

Onde:

hg: heterose média dageração F2 docruzamento dopai i como pai j;

F2: produção média de grãos da geração F2 do cruzamento do pai i com opaij;

Pi,Pj: produção médiade grãos do pai i e do paij, respectivamente.

A correlação de posição entre a heterose e a CEC foi obtida utilizando o

programa GENES (Cruz, 1997) paraverificar a associação desses parâmetros.

3 RESULTADOS E DISCU SSÃO

O resultado da análisede variânciada produção de grãos, encontra-sena

Tabela IB. O teste de F indicou diferença significativa a 1% de probabiüdade

para os tratamentos, o que permite inferir que existem diferenças genéticas entre

as populações segregantes. O látice foi pouco eficiente devido à área

experimental ter sidopequena e consequentemente maisuniforme. Já a precisão

experimental, medida por meio do coefíciente de variação, é aceitável, pois está

entre os valores geralmente obtidos em experimentos com o feijão para esse

caráter (Ramalho, Santos, Zimmermann, 1993 e Abreu, 1997).

A decomposição da somade quadrados das populações nas capacidades

geral (CGC)e específica de combinação (CEC)está apresentada na Tabela 2B.

O quadrado médio referente à capacidade geral de combinação foi significativo

a 5% de probabiüdade, enquanto que, para a capacidade específica de

combinação, ele foi significativo a 1%. Em acordo com esses resultados, o

componente genético quadrático da CEC é cerca de quatro vezes superior ao

componente da CGC, os quais podem ser estimados a partir da Tabela 2B. A

possível expücação para a superioridade da CEC reside no feto dos
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cultivares/ünhagens estudados serem selecionados de ensaios anteriores, e,

portanto, adaptados. Sprague e Tatum (1942); Lonquist e Gardner (1961); Allard

(1971) e Vencovsky (1980) relatam que adotando-se esse procedimento, ocorre

uma seleção prévia para a CGC, sendo assim, a variância genética para efeitos

aditivos é reduzida, aumentando consequentemente a importância dos efeitos

gênicos não aditivos. Ferreira (1993), em milho, verificou diferenças

significativas somente para a (CGC), não se constatando diferenças

significativas para a (CEC), considerando apenas um local. Porém, considerando

três locais, foram verificadas diferenças significativas para CEC. No entanto, o

autor relata que essas diferenças foram atribuídas ao grandenúmero de graus de

überdade associados. Já Abreu (1997), em feijão, observou que houve efeito

significativo tanto da CGC quanto da CEC. A autora verificou, também, que

essas duas fontes de variações apresentaram magnitudes semelhantes às dos

quadrados médios, indicando que essas duas estimativas contribuíram

igualmenteparaexplicara variação constatada no dialelo.

Vencovsky (1987) relata que a capacidade de combinação refere-se ao

desempenho do material em combinações híbridas, ou seja, ela é medida pela

diferença entre a média dos híbridos em que participa uma determinada

população.

Segundo Griffing (1956), a CGC estáassociada aos efeitos aditivos dos

genes, e corresponde ao comportamento médio dos genitores em combinações

híbridas. Sendo assim, pode-se afirmar que os genitores que apresentam as mais

altas estimativas de CGC deverão gerar populações com maiores médias.

Contudo, no processo de escolha de genitores, apenas a maior média da

população não é suficiente para a sua escolha, uma vez que se os genitores

forem geneticamente semelhantes, a população apresentará uma variabilidade

restrita, reduzindo a chancede seleção de linhagens superiores. A CEC, por sua

vez, está associada aos efeitos não aditivos dos genes, como a dominância e as
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interações epistáticas, e refere-se ao comportamento da população, proveniente

de dois genitores, não explicado pelas CGC dos mesmos, ou seja, ela mede o

grau de complementação aléüca. Diante do exposto, fica evidente, pelos

resultados apresentados, quea magnitude superior da CEC, em relação à CGC,

indica que há cruzamentos que devem überar mais variabilidade do que outros.

Portanto, os resultados do dialelo, relativos à produção de grãos, sugerem que

esse esquema de cruzamento dever ser eficiente na escolha de genitores mais

promissores entre os cultivares e linhagens avaüados. Isso porque há

oportunidade de escolher cruzamentos promissores, isto é, aqueles com altos

valores de CEC e provenientes de genitores com as maiores magnitudes de

CGC. A disponibilidade de tais cruzamentos implica que os mesmos devem

überar variabiüdade suficiente para a seleção e, entre as linhagens a serem

selecionadas, hámaior probabiüdade que elas tenham produtividades elevadas.

Nos programas de melhoramento já em andamento, como é o presente

caso do feijão, normalmente são intercruzadas as linhagens superiores já

selecionadas em programas anteriores e também os melhores cultivares já em

uso (Fehr, 1987). Entretanto, um problema dessa prática consiste no aumento do

grau de parentesco entre os materiais superiores utilizados como genitores. A

sonsequência do uso desses genitores é o feto de muitos cruzamentos entre

aqueles mais aparentados gerarem populações segregantes com reduzida

variabiüdade.

Quando se dispõe de informações sobre o grau de parentesco dos

genitores, em algumas oportunidades ele tem permitido antever o nível de

variabilidade a ser überada nas populações segregantes (Murphy, Cox e

Rodgers, 1986; Baenziger e Peterson, 1991). No entanto, existem também

situações quando o grau de parentesconão é um bom indicador da variabiüdade

me ocorre nas populações segregantes (Moll, Salhuana e Robinson, 1962;

Dliveira, 1989; Helms et ai., 1997). Tal feto ocorre porque nem sempre se
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conhece suficientemente a genealogia dos genitores. Além disso, em razão da

maioria dos genitores serem cultivares ou linhagens melhorados, e portanto

selecionados, o grau de parentesco nem sempre constitui um indicador eficiente

dos seus genitores e da variabiüdade a ser gerada na descendência dos mesmos.

Poressas razões é que informações de desempenho das progênies dos genitores

são mais úteis para se prever os seus potenciais.

No presente estudo, onde os genitores são do grupo Carioca, todos são

representados por linhagens selecionadas e cultivares em uso pelos agricultores.

Portanto, com exceção apenas do cultivar Ouro Negro, de sementes pretas, é

provávelque o graude parentesco dos mesmos sejaelevado. Consequentemente,

esta é a situação onde a escolha dos genitores ou das populações segregantes

mais promissorasdeve assegurar maior sucesso do programa.

Embora o material utilizado seja constituído de genótipos selecionados

em ensaios anteriores e aparentados, a produção de grãos ainda exibe

considerável variabüidade, devida à predominância de efeitos gênicos não

aditivos, assim como de efeitos aditivos em menor proporção (Tabela 2B).

Depreende-se, assim, que métodos de meUioramento que tiram vantagem de

ambas as variâncias e sobretudo da porção não aditiva da variância genética,

poderão ser empregados paraesse caráter na busca de maiores ganhos. Como se

sabe, o efeito de dominância é uma parcela importante dos efeitos não aditivos,

embora ele não seja explorado quando se selecionam linhagens. No entanto, há

evidências, em soja, de CEC altamente significativas, mesmo em populações de

gerações avançadas, como F8 e F9, atribuídas aos efeitos epistaticos, os quais

devem ser um componente importante da produção de grãos das linhagens

(Pulcinelli, 1997).

Deve-se considerar, também, que efeitos da interação de genótipos por

ambientes não puderam ser estimados, em virtude da pequena disponibilidade

de sementes para a avaüação das populações em diferentes ambientes. Caso
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ocorra tal interação, ela pode alterar as estimativas dos parâmetros genéticos,

uma vez que ela é incorporada aos efeitos das capacidades combinatórias

(Ramalho , Santos e Pereira Filho, 1988). Portanto, a avaliação das populações

em outros ambientes, onde se pratica a cultura, contribuirá para aumentar a

eficiênciade identificação daquelas mais promissoras.

As estimativas da capacidade geral de combinação (gO, para cada

cultivar/linhagem genkora, encontra-se na tabela 3B. Baixa estimativa de gi

indica que o valorda capacidade geral de combinação do cultivar/linhagem, não

difere muito da média geral dos cruzamentos dialéücos. Por outro lado, altas

estimativas, positivas ou negativas, indicam que o genitor em questão é melhor

ou pior que os demais cultivares/linhagens incluídos no dialelo, com relação ao

comportamento médio dos cruzamentos (Griffing, 1956; Vencovsky, 1969).

Esses valores correspondem à freqüência de alelos aditivos dos genitores,

fevoráveis ou desfavoráveis para a produção de grãos. Consequentemente, os

genitores com os maiores valores de gi devem gerar as populações segregantes

com as maiores médias, de onde se pode selecionar linhagens também com alta

produtividade de grãos.

Analisandoos resultados apresentados na Tabela 3B, verifica-se que os

cultivares/ünhagens Aporé, PF-90975, CI-128, Ouro Negro e Pérola

apresentaram valores positivos de gi, sendo, portanto, os mais promissores para

gerarpopulações com alta média. Contudo, a linhagem ESAL 693 apresentou o

maior valor negativo de gi, sendo a diferença, em relação ao maior valor

positivo, igual a 5,2 vezes o desvio padrão de gi. O baixo potencial produtivo

dessa linhagem já era esperado, uma vez que ela é a única de hábito de

crescimento tipo I, enquanto os demais são de hábito II e III (Tabela 1). Diante

do exposto, destaca-se, para maior produtividade, o cultivar Aporé, seguido dos

cutóvares/ünhagens Ouro Negro, CI-128, PF-902975 e Pérola.
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As estimativas da capacidade específica de combinação (sy), referentes

às 62 populações, encontram-se também na Tabela 3B. Valores baixos de Sg

indicam que as populações exibem produções de grãos, previstas pela

capacidade geral de combinação de seus genitores. Contudo, valores altos

(positivos ou negativos) de Sy indicam que o comportamento de um cruzamento

particular é relativamente melhor ou pior do queo esperado, combase na CGC.

Essas estimativas indicam presença de efeitos de dominância e/ou de epistasia

(Griffing, 1956; Pulcinelü, 1997).

Percebe-se que a parcela da produção de grãos da populações H-4-7 x

ESAL 693 e PF-9029975 x Pérola, devida à s^, foram de (1181,44 e -1083,75

kg/ha) respectivamente, além doesperado combase na CGC. Apesar dos baixos

valores de CGC dos genitores, na população segregante espera-se ampla

variabiüdade, havendo chance de seleção de linhagens com alta produtividade,

especialmente quando houver interesse de obtenção de cultivares de hábito I e

precoces. Por outro lado, as populações provenientes dos genitores Aporé, PF-

90975, CI-128, Ouro Negro e Pérola apresentaram efeitos da CEC em sua

maioria negativos. Apesar de apresentarem altos valores de CGC e portanto,

altas médias, devem überar reduzida variabüidade, não sendo assim as mais

adequadasparaa seleçãode linhagens.

Entretanto, entre aspopulações envolvendo os genitores com valores

positivos de gi, aspopulações Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola; PF-9029975

x Ouro Negro e CI-128 x Ouro Negro também exibiram valores positivos de Sg

e elevadas produções de grãos, sendo assim, as mais promissoras para a seleção

de linhagens. Merecem destaque as duas primeiras populações, não só pelas

maiores produtividades, mas também pelo feto dos genitores possuírem grãos

tipo carioca, feciütando significativamente a obtenção de linhagens com tipo de

grãos aceitáveis pelo consumidor. Observa-se, também, que as maiores

produções médias foram apresentadas pelas populações em quepelo menos um
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dos genitores apresentam efeito positivo da CGC. Conforme relatam Cruz e

Vencovsky (1989), o híbrido mais favorável é aquele de maior capacidade

específica de combinação, no qual um dos genitores apresenta a maior

capacidade geral de combinação, ou seja, esse híbrido resulta do cruzamento

entre o genitor selecionado com base na CGC e aquele cuja freqüência de alelos

fevoráveis é superior à freqüência média da população e que apresenta

considerável divergência em relação ao cultivarcom o qual está sendo cruzado.

Diante do presente resultado, é importante salientarque, mesmo dentro

de um grupo de cultivares/linhagens adaptados de feijão, existem algumas

combinações que se complementam melhor em cruzamento, como as

combinações H-4-7x ESAL 693, 285 Rudá x IAC Carioca Aruã, PF-9029975 x

IAC Carioca Aruã, que apresentaram produções, capacidade específica e

heteroses de grandemagnitudes. No entanto, a capacidade geral de combinação

das mesmas foi negativa, com exceção da linhagem PF-9029975. Apesar deste

feto, vale ressaltar, pelos resultados apresentados na Tabela 3B, que existe

possibiüdade de überação de variabüidade nestas populações, principalmente

para produçãode grãos, e esta deve ser explorada visando a seleção de linhagens

superiores. Deve ser enfatizado, também, que a identificação de tais

cruzamentos foi possível a partir das estimativas de gi e Sy fornecidas pelo

dialelo.

As estimativas da heterose (Tabela 3B) foram coerentes com as

estimativas da CEC, ou seja, combinações híbridas com valores altos de CEC

apresentaram valores altos de heterose, como indicada pela elevada correlação

entre a heterose e a CEC (r= 0,71**). Tal associação sugere que a heterose pode

ser usada na escolha das populações potencialmentemais segregantes, quando a

CEC não for significativa.

Conforme relata Falconer (1987), a heterose (h) é função da expressão

h= XdY2, sendo Y a diferença das freqüências aléücas entre osdois genitores e d
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é a contribuição dos locos em heterozigose em relação à contribuição média dos

homozigotos. Sendo assim, a heterose manifestada em um híbrido depende da

dominância direcional e do quadrado da diferença da freqüência gênica entre as

populações, em relação aos locos considerados (Falconer, 1981). E se os

genitores não diferirem em freqüência aléüca e ou se não houver dominância,

não ocorrerá heterose. Sendo assim, desde que ocorra dominância na expressão

do caráter, a heterose será tanto mais expressiva quanto maiores forem as

diferenças morfológicas e agronômicas entre os pares de genitores. Essas

diferenças morfológicas e agronômicas caracterizam a divergência genética

(Abreu, 1997). Depreende-se, assim, que o conceito de capacidade específica de

combinação e heterose são muito semelhantes.

Shamsuddin (1985) observou a existência de efeitos significativos da

heterose e da capacidade específica de combinação, na produção de trigo e seus

componentes, apenasem híbridos de genitores pertencentes a diferentes grupos.

4 CONCLUSÕES

1- As diferenças de produtividade de grãos das populações F2 foram explicadas

principalmente pela capacidade específica de combinação, a qual constitui-

se em um eficiente preditor da variabiüdade das mesmas;

2- Entre as populaões envolvendo os genitores com valores positivos degi,

as populações Aporé x CI-128, CI-128 x Pérola, PF-9029975 x Ouro Negro

e CI-128 x Ouro Negro também exibiram valores positivos de s, e elevadas

produções de grãos, sendo, assim, as mais promissoras para a seleção de

linhagens;

3- A correlação significativa entre CEC e heterose indica que ambas as

estimativas são úteis para prever as populações potencialmente mais

segregantes.
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ANEXO

TABELA IB. Resumo da análisede variância em láticetriplo 9x9da produção de grãos (kg/ha)

dos genitores e das populações F2. Lavras-MG, 1998

Fontes de variação

Repetição

Tratamento

não ajustado

Ajustado

Bloco/Repetição (Aj)

Erro

Efetivo

bloco casual

Intrabloco

Total

Eficiência do látice

CV (%)

Média Geral

GL

80

80

24

136

160

136

242

TF. significativo aonível de 1%de probabilidade peloteste de F.

QM(10-^

1,79

8,76**

8,57**

6,44

4,37

4,49

4,15

102,81

21,14

3126,22

TABELA 2B. Resumo da análise de variância em blocos casualizados com a decomposição da

soma de quadrado de populações nas capacidades geral e específica de

combinação, relativaa produçãode grãos(kg/ha). Lavras-MG, 1998.

Fontes de variação

Populações
CGC

CEC

Erro

GL

61

11

50

122

QM(lQ-y

2,84**
4,23*

2,53**

1,46

EÇQM^

G*-KP-2)(|>(

oí+<

u * e** : significativos respectivamente, nos níveis de 5% e 1% de probabilidade pelo teste de F; a:
componentesquadráticos utilizados paraestimativa dos efeitos nãoaditivosem relação aosefeitos aditivos.
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TABELA 3B. Estimativas da heterose (%), da capacidade específica de combinação sy (entre parênteses), acima da diagonal e da produção
média de grãos (kg/ha) abaixo da diagonal e da capacidade geral de combinação (gi) parao caráter produção de grãos. Lavras-
MG, 1997/1998.

C/L 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1 0,11 - 21,39 25,02 9,76 - -2,85 -3,69 4,90 -7,35 26,10

(-342,02) (394,89) (887,57) (-141,98) (-345,60) (-31,02) (-116,98) (-547,47) (242,60)

2 3299,16b 17,71 9,00 -2,61 28,79 3,50 -20,72 -7,49 57,81* 6,10 14,41

(89,81) (-81,51) (-83,60) (296,23) (220,99) (-870,56) (-120,10) (1181,44) (-102,64) (-188,04)

3 . 3289,73a 12,30 5,39 9,15 5,86 17,15 23,88 -2,57 -24,44' 36,35

(-43,86) (93,70) (-266,60) (229,29) (241,73) (821,05) (-393,65) (-1083,75) (312,29)

4 4237,96a 3166,67b 3357,96a -7,14 -6,57 7,09 14,90 -0,78 -11,06 42,22 0,39

(-240,77) (-626,99) (338,01) (249,22) (83,67) (-562,49) (1027,59) (-537,77)

5 4504,20a 2938,15b 3269,08b 2982,86b 1,01 -29,42 1,76 -15,86 -6,24 5,06 0,21

(-79,06) (-544,34) (159,11) (-101,20) (-101,59) (214,25) (-204,06)

6 3448,81a 3292,13b 2882,93b 2570,79b 2892,30b 2,27
(76,80)

8,73
(-80,01)

-8,26
(-234,83)

15,79
(7,22)

45,52
(874,90)

35,62
(174,32)

7 -
3164,42b 3326,34b 3483,32a 2374,54b 2969,84b 16,60

(787,18)
-28,91

(-445,63)
-7,96

(-34,24)
-12,02

(-223,13)
•11,21

(-404,93)

8 3561,78a 2441,93b 3707,86a 3763,61a 3447,06a 3182,10b 3996,81a -21,36
(-532,50)

3,88
(-43,46)

20,68
(503,64)

13,06
(-68,71)

9 3601,81a 2917,83b 4012,63a 3323,50b 2912,20b 2752,72b 2489,43b 2771,61b
-

-17,61
(-420,42)

36,93
(981,02)

10 3228,02b 3931,55a 2510,10b 2389,51b 2623,97b 2706,94b 2613,00b 2972,86b
-

9,88
(63,76)

-

11 3247,11b 3097,05b 2269,57b 4429,16a 3389,40a 4024,21a 2873,69b 3969,54a 2770,91b 2967,26b 6,73
(-306,72)

12 3831,92a 2806,39b 3460,35a 2658,55b 2765,83b 3118,37b 2486,63b 3191,93b 3967,11a - 2841,11b

4L«
525,48* -69,41 84,23 132,48 -93,95 -119,79 -172,27 194,80

.....•,.,•..•.. cà..

-77,75 -365,58* 83,10 •121,26

4-CI-128,5- Carioca MG, 6-CI-21,7- Carioca 300V, 8-Ouro Negro, 9-A-285 Rudi, 10- ESAL 693,11- Pérola, 12- IAC Carioca Aruí);2*: par de cultivares/linhagens com maiorvalor
de heterose e CEC;*:par de cultivares/ linhagens com menorvalor de heterose oCEC; *•': cultivar com maior valor do CGC e a: linhagem com monor deCGC e di cruzamentos faltosos.
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EFICIÊNCIA DA ESCOLHA DE GENITORES DE FEIJÃO POR MEIO

DA DISTÂNCIAGENÉTICA BASEADAEM MARCADORES RAPD

RESUMO

Na escolha de genitores de feijão para o desenvolvimento de un
programa de melhoramento, uma alternativa consiste na estimativa da distânci;
genética entreos genitores, por meio de marcador molecular. Tal procedimentc
é mais simples e rápido, poisdispensa as avaliações experimentais e a obtençã<
dos cruzamentos. Sendo assim, os objetivos deste trabalho foram: estimar í
distância genética obtida por marcadores RAPD entre cukivares/linhageni
adaptados de feijão e verificar se a distância genética estimada é eficiente ní
escolha de genitores promissores, pormeio da correlação comalguns parâmetro!
do dialelo e com a distância generalizada de Mahalanobis (D2). Neste contexto
foi estimada a distância genética por meio de marcadores RAPD entre doz<
cultivares/linhagens. As distâncias genéticas foram obtidas a partir d<
complemento do coeficiente de similaridade de Sorensen-Dice. O agrupamentx
destas distâncias foi realizado a partir do método de Tocher e a representação
simplificada destas distâncias foi obtida por meio de um dendrogranu
utilizando o método hierárquico aglomerativo da média aritmética entre pare:
não ponderados (UPGMA). Os cultivares/linhagens foram agrupados em cina
grupos em ambos os métodos: Grupo I) ESAL 693, Grupo II) Ouro Negro
Grupo III) IAC Carioca Aruã, Grupo IV) PF-9029975 e Grupo V) CI-21, Cl
128, H-4-7, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Rudá e Carioca MG. Ai
menores distâncias foram obtidas entre Carioca MG e Carioca 300V, e A-28Í
Rudá e Carioca MG, e as maiores, entre ESAL 693 e Aporé, ESAL 693 <
Carioca 300V, ESAL 693 e A-285 Rudá, ESAL 693 e Carioca MG e ESAL 69;
e Pérola. Os resultados indicaram que os marcadores RAPD separaram o:
cultivares/linhagens em cinco grupos e forneceram resultados similares ao:
obtidos pela distância de Mahalanobis (D2), quanto aos pares mais divergentes
Essa associação sugere que qualquer dos dois procedimentos de estimativa d<
distância são úteis para identificar a divergência quando o interesse d<
melhoramento é por vários caracteres agronômicos. Entretanto, eles não foran
eficientes quando o interesse foi apenas a produtividade de grãos, como indicadí
pela falta de correlação com a capacidade específica de combinação, em virtude
dos cultivares/linhagens terem exibidopequena variabüidade para este caráter.
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EFFICIENCY OF THE CHOICE OF PARENTS OF BEANS BY MEANS

OF THE GENETIC DISTANCE BASED ON RAPD MARKERS

ABSTRACT

In the choice of beans parents for the development of a breeding
program, an alternative consists in estimating the genetic distance among the
parents bymeans of a molecular marker. Such a procedure is simpler and faster,
for its dismiss the evaluations and the obtaining ofcrosses. So, the purposes of
this work were: to estimate the genetic distance obtained by RAPD markers
among adapted cultivars/lines of beans andverify whether the genetic distance
estimated is efficient in the choice of promising parents by means of the
correlation with some parameters of the diallel and with Mahalanobis'
generalized distance (D2). In this approach, the genetic distance was estimated
by means of RAPD markers among twelve cultivars/lines. Genetic distances
were obtained from the complement of Sorensen-dice's similarity coefficient.
The grouping of these distances was accomplished by Tocher's method and
representation simplifícation of these distances was accomplished from a
dendrogram obtained and also by the unweighted pair grouping means
arithmetic hierarchical method (UPGMA). The cultivars/lines were grouped in
five groups in both methods: Group I)ESAL 693, Group H) Ouro Negro, Group
IH) IAC Carioca Aruã Group IV) PF-9029975 and Group V) CI-21, CI-128,
H-4-7, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Rudá and Carioca MG. The least
distances were obtained between Carioca MG and Carioca 300V and A-285
Rudá and Carioca MG and greatest between ESAL 693 and Aporé and ESAL
693 and Carioca 300V and ESAL 693 and A-285 Rudá and ESAL 693 and
Carioca MG and ESAL 693 and Pérola. The results point to that RAPD markers
separated the cultivars/lines into five groups and fumished results similar to
those obtained by Malanobis distance as for the most divergent pairs. That
association suggests that eitherof the procedures of distance estimate are useful
to identify thedivergence when theinterest of breeding is for several agronomic
characters. However , they were no efficient when the interest was only grain
yield, as pointed out by the lack of correlation with specifíc combining
capacity, due to the cultivars/lines having shown poor variability for that
character.
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1 INTRODUÇÃO

Na escolha de genitores de feijão para o desenvolvimento de un

programa de melhoramento, pode-se utilizar o desempenho dos genitores per se

avaliados experimentalmente, e também o desempenho das progênie

provenientes do intercruzamento dos mesmos, como no esquema dialélico.

Uma alternativa consiste na estimativa da divergência genética entre o:

genitores, por meio de marcadormolecular. Tal procedimento é mais simples <

rápido, pois dispensa as avaliações experimentais e a obtenção dos cruzamentos.

A estimativa da divergência genética, utilizando marcadore

moleculares, pode ser obtida a partir de uma grande quantidade de informaçõe

sobre a diversidade genética dos genótipos disponíveis para o melhorista. En

geral, esses dados são obtidos na forma de uma matriz composta por certi

número de genótipos que podem ser cultivares ou linhagens, genotipados po

algumas dezenas ou centenas de marcadores. Dentre os marcadores, atualment

os mais utilizados são os de DNA. Entre eles, O RAPD ("Random Amplifíet

Polymorphic DNA") (Williams et ai., 1990) é o mais simples, permit

identificar ampla variabilidade genética e por isso vem sendo um dos mai

usados (Ferreira e Grattapaglia, 1996).

Um aspecto importante é a necessidade de se verificar se a distânci

estimada por meio dos marcadores é eficiente na escolha das populaçõe

segregantes mais promissoras. Na literatura, há resultados que indicam que o

marcadores não são ineficientes e, sob esse aspecto, destacam-se os trabalhos d

Duarte (1998), em feijão, que estimou a divergência genética por meio d

marcadores RAPD; Helms et ai. (1997), em soja, que estudaram a variânci;

genética, coeficiente de parentesco e distância genética utilizand<

microssatélites e RAPD e Cema et ai. (1997), também em soja, que estimaram;

distância genética utilizando AFLP. Entretanto, outros trabalhos mostram qu
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os marcadores sãoeficientes na escolha de genitores (Burret ai., 1983; Kiang e

Gorman, 1983, Chowdari et ai., 1998). No caso do trabalho de Duarte (1998),

com o feijoeiro, foram utilizados cultivares não adaptados, e a divergência

genética não foi uma boa medida para a escolha de genitores quando o objetivo

foi a obtenção de populações segregantes para a produtividade de grãos, devido

à ineficiência dos marcadores na predição da CEC e heterose manifestada nos

cruzamentos. Porém, não se dispõe de informações, no feijoeiro, da utilidade

da distância genética estimada por meio de RAPD, para fins de escolha de

genitores, quando esses são cultivares ou linhagens já adaptados. A correlação

da distância genética com outras estimativas paramétricas, utilizadas na escolha

de genitores, especialmente aquelas fornecidos pelo dialelo, fornece uma

indicação da utilidade da mesma. Nesse contexto, os objetivos destetrabalho

foram: 1) Estimar a distância genética obtida por marcadores RAPD, entre

cultivares/linhagens adaptados de feijão; 2) Verificar se a distância genética

estimada é eficiente na escolha de genitores promissores para cruzamentos por

meio da correlação com algumas estimativas paramétricas do dialelo e com a

distância generalizada de Mahalanobis (D2).

2 MATERIAL E MÉTODOS

O estudo foi realizado no laboratório de genética molecular do

Departamento de Biologia da Universidade Federal de Lavras (UFLA), em

Lavras-MG.

Foi estimada a divergência genética entre os doze cultivares/linhagens

(Tabela 1),por meio de marcadores RAPD. Os procedimentos para extração do

DNA e reação de RAPD foram feitos de forma semelhante ao procedimento

usado por Nienhuis et ai. (1995), com algumas modificações.
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2.1 Extração de DNA

Foram usados cerca de dois gramas de folhas jovens, coletadas de cad

cultivar/linhagem, que foram trituradas em lOml de tampão de extração a 65°(

em um almofàriz. O tampão de extração constituiu-se de 2% de CTAB, lOOnúV

de Tris (pH=8.0), 20 mM de EDTA (pH= 8.0), 1.4 M de NaCl e 1% PVI

(polivinilpÜTolidone). O material triturado foi colocado em tubos d<

centrífuga, juntamente com 20 u.1 de p-mercaptoetanol, e incubados por 30 a 6(

minutos, em banho-maria, a 65°C. Foi realizada a primeira extração dos ácido;

nucleicos com cloroformio: álcool isoamil (24:1). Durante essa extração, a:

fases orgânica e aquosa foram separadas por centrifugação e coletado <

sobrenadante.

Em seguida, os ácidosnucleicos foram precipitados pela adição de 3<

ml da mistura etanol 95% e acetado de amônio 7,5 M (6:1) e a soluçã<

mantida a -20 °C, por uma noite. Após a precipitação, os ácidosnucleicos foran

transferidos para tubos de microcentrífuga tipo "Eppendorf, centrifugados

colocados para secar e rehidratados em tampão TE (lmM TRIS e 0.1 mJV

EDTA).

Foi realizada uma segunda extração com clorofórmio-álcool isoami

(24:1), e o sobrenadante foi precipitadopela adição de pelo menos três volume:

de uma mistura de acetato de sódio 3M: etanol 95% (1:20). Os ácidos nucleíco

foram rehidratados em tampão TE e quantificados usando-se o fluorímetr*

Hoeffer Scientific TKO 100.

2.2 Amplificação do DNA e eletroforese

A reação de RAPD foi preparada em volume de 10 ul, com a seguinti

composição: 20ng de DNA genômico, 100 uM de cada um do:
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desoxirribonucleotideos (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 0,4 uM de um

oligonucleotideo iniciador, 0,6 unidades da enzima Taq DNA polimerase,

50 mM detris pH 8,3,20 mM de KC1, 2mMde MgCl^ 5\xg.yl'1 de BSA, 0,25%

de Ficol 400, lOmM de tartrazine e água pura estériltotalizando 10 ui.

As reações foram realizadas em tubos capilares de vidro, em um

termociclador refrigerado a ar (Idaho Technology), programado para 40 ciclos,

seguindo as seguintes condições: nos dois primeiros ciclos, foram utilizados 60

segundos para desnaturação a 91°C, 7 segundos para anelamento do iniciador a

42°C, e 70 segundos para elongacão a 72°C. Os 38 ciclos subsequentes diferiam

dos dois primeiros, apenas em relação ao tempo de desnaturação, que foi

reduzido para 1 segundo. Posteriormente, uma etapa de 4 minutos, a 72°C, foi

programada para elongacão final.

Após a amplifícação, os produtos da reação foram separados por

eletroforese, em gel de agarose, a 1%, em tampãoTBE (0,045 M TRIS-Borato e

0,001 M EDTA), a 55 V, por 5 horas. Os fragmentos de DNA amplificados

foram corados com brometo de etídio a uma concentração de 0,5 ug/ml,

visualizados em transiluminador de luz ultravioleta Fotodyne e fotografados

com filme instâtaneo Polaróide 667.

Foram utilizados 85 iniciadores decanucleotídeos, adquiridos junto à

"Operon Technologies" (Califórnia, EUA), pré-selecionados pela resolução das

bandas e por apresentarem polimorfísmo. Bandas polimórificas foram

classificadas como intensas, médias ou fracas, baseando-se na resolução e grau

de amplifícação por meio de avaliação visual. Contudo, apenas as bandas

classificadas como intensas ou médias foram incluídas na anáüse.
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TABELA 1. Origem, genealogia, hábito de crescimento, cor do tegumento e peso de

100 sementes dos 12 cultivares/linhagens utilizados para extração de

DNA Lavras-MG, 1999.

Cultivares/ Origem Genealogia22 Hábito àé1 Cor do Peso de 100
Linhagens crescimento tegumento sementes

em(g)
1-Aporé CNPAF (Carioca/México

168)//(Carioca/Bat76)
m Bege com

estrias

marrom

27

2-H-4-7 UFLA (EMGOPA201
Ouro/Carioca)

III Bege com
estrias

marrom

21

3-PF- CNPAF Seleção no ESAL 582 n Bege com 17

9029975 (Carioca80/Rio
Tibagi)

estrias

marrom

4-CI-128 UFLA Seleção recorrente m Bege com
estrias

marrom

25

S-Carioca - UFLA (Carioca 80/Rio n Bege com 18

MG Tibagi) estrias

marrom

6-CI - 21 UFLA Seleção recorrente m Bege com
estrias

marrom

22

7-Carioca UFLA Seleção no Carioca m Bege com 22

300 V estrias

marrom

8-Ouro Negro CIAT InL de Honduras

(Hond 35)
m Preto 24

9-A-285 CIAT Carioca/Rio Tibagi n Bege com 16
Rudá estrias

marrom

10-ESAL693 UFLA (Carioca TU/
Linha 3272)

i Bege com
estrias

marrom

19

11-Pérola CNPAF Seleção no Aporé n/ni Bege com
estrias

marrom

23

12-IAC IAC (Comeu 49-242/ n/m Bege com 25

Carioca Aruã AB-136) estrias

marrom

I- hábito de crescimento determinado; H-hábito de crescimento indeterminado com gaias coitas;ül- hábito de
crescimento indeterminado comgaias longas;a: /: cruzamento simples, //: cruzamento duplo.

23 Análise de similaridade genética

A partir de uma matriz de zeros e uns, elaborada a partir da codificaçãc

da presença (1) e ausência (0) de 137 bandas polimórficas, a estimativa df
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similaridade genética (sgv) entre cada par de cultivares/linhagens (g) foi efetuada

pelocoefíciente de Sorensen-Dice, pormeio da seguinte expressão:

2a
sgij

2a + b + c

As variáveis da expressão foram obtidas conforme demonstrado na

Tabela 2.

TABELA 2. Presença (1) e/ou ausência (0) de bandas em cada par (ij) de
cultivar/linhagem.

Cultivar/linhagem j Cultivar/linhagem i

1 0

1 a=ll b=10

0 c = 01 d = 00

As similaridades foram transformadas em medidas de distâncias

genéticas, pela seguinte expressão: dgy= \-sgq. Tal transformação deve ser

reahzada desde que todas sgjj sejam positivas, conforme relatam Jonhson e

Wichern (1988).

As análises de similaridade genética foram realizadas no programa

NTSYS-PC 2.0 (Rohlf; 1992).

Os erros associados a cada distância foram estimados segundo Skroch,

Tivang e Nienhuis (1992), pelas expressões:

V=nd(l-d)/(n-l)

Erro padrão estimado=(^«)1/2
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Em que:

V: Variância dadistância genética entre cada par decultivares/linhagens;

d: distância genética entre cada par de cultivares/linhagens;

n: número total de bandas polimórficas utilizadas na estimativa da distancie

genética.

O teste de t foi realizado para testar a signifícância das estimativas da:

distâncias.

Foi feita análise de agrupamento pelo método de otimizaçãode Tocher

conforme citação de Rao(1952). Este método parte do princípio de que, a partii

da matriz de dissimilaridade, é identificado o par de indivíduos mais próximo,

formando o grupo inicial. Em seguida, é avaliada a possibilidade de inclusão de

novos indivíduos no grupo, adotando-se o critério de que a distância média

intragrupo é sempre inferior a qualquer distância intergrupo. A inclusão de uir

novo indivíduo sempre acarreta um acréscimo na distância média intragrupo

Assim, a decisão de incluí-lo depende desse acréscimo não superar uir

determinado limite estabelecido (a). Em geral, esse limite é tomado como sende

o valor máximo de distância, no conjunto das menores distâncias de cada

indivíduo (Cruz, 1987). Para essa finalidade utilizou-se o programa GENES

(Cruz, 1997). E por último foi feita a representação simplificada das distâncias

por meio de um dendrograma obtido pelo método herárquico aglomerativo da

média aritmética entre pares não ponderados (UPGMA), utilizando o programa

NTSYS-PC 2.0 (Rohlf; 1992).

Foram estimadas correlações de posição entre as distâncias estimadas

pelo RAPD com alguns parâmetros do dialelo e também com a distância de

Mahalanobis (D2) para verifícar a concordância dessas técnicas. Tal

procedimento foi utilizado para se avaliar a eficiência dos marcadores

moleculares na predição da capacidade específica de combinação (CEC) e
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heterose, estimaddas a partir do intercruzamento dos cultivares/linhagens no

esquema dialélico (Capítulo 2). Foi também estimada a correlação entre as

distâncias de RAPD e de Mahalanobis (Capítulo 1). Para esta finalidade, foi

utilizado o programa GENES (Cruz, 1997).

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO

3.1 Reação RAPD

Para o estudo da divergência genética, utilizando o RAPD, foram

empregados 85 iniciadores, os quais geraram, pelo menos, uma banda

polimórfíca entre os cultivares/linhagens (Tabela IC). Estes 85 iniciadores

geraram 528produtos de amplifícação (bandas), com uma média de 6,21 bandas

por iniciador. Destas, 137 foram polimórfícas (média de 1,61 bandas por

iniciador). Onúmero debandas polimórfícas, neste estudo, na maioria dasvezes

variou deuma a duas por iniciador. No entanto, os iniciadores OP-B10,

OP-AC19, OP-N09 e OP-R12 apresentaram três bandas polimórficas e os

OP-Q16, OP-Y13 e OP-Y05 apresentaram quatro, cinco, e seis bandas

polimórficas, respectivamente (Tabela IC). O baixo grau de polimorfísmo

gerado já era esperado devido à homogeneidade dos materiais, que deve ter

aumentado porque os cultivares/linhagens pertencem ao grupo carioca, com

exceção do cultivar Ouro Negro, que possui sementes pretas. Assim, a maioria

tem grande chance de ser aparentada, apesar de terem sido utilizadas

linhagens/cultivares de diferentes origens (Tabela 1). Um exemplo do padrão de
bandasé apresentado na Figura IB.

Apesar do polimorfísmo obtido ter sido menor do que em alguns

trabalhos com feijão, utilizando cultivares divergentes (Vanconcelos et ai.,

1996; Duarte, 1998), vale ressaltar que o RAPD foi eficiente também para

identificar variabüidade neste grupo de cultivares/linhagens, à semelhança de
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um estudo realizado em soja (Abdelnoor, Barros e Moreira, 1995). Entretanto, <

presente resultado só foi possível mediante o uso de um número maior d<

iniciadores (Tabela 1Ç), que produziu polimorfísmo entre os doz<

cultivares/linhagens em relação ao empregado na maioria de outros estudo!

(Vasconcelos et ai., 1996; Duarte, 1998). Além disso, esse número d(

iniciadores representa cerca de 10% do total utilizado previamente na seleçãc

que consistiu de aproximadamente de um total de 900 iniciadores. A proporção

de iniciadores que identificou polimorfísmo, aliada ao reduzido número médic

de bandas polimórfícas por iniciadores, sugerem, mais umavez, o maior grau de

parentesco entre os cultivares/linhagensutilizados.

3.2 Avaliação da divergência genética

As 137 bandas polimórfícas utilizadas no estudo, podem sei

consideradas suficientes para a avaliação, conforme Johns et ai. (1997), en

estudocom 69 cultivares de feijão do Chile, que verificaram por reamostragem.

que 50 bandas produziram o mesmo agrupamento obtido com 106 bandas

Nienhuis et ai. (1995), trabalhando também com reamostragem de bandas

RAPD, verificaram para número acima de 100, que praticamente não há

melhoria da eficiência no estudo da distância genética.

A partir das 137 bandas RAPD obtidas, foi estimada uma matriz de

distâncias genéticas, a partirdo complemento do coefíciente de similaridade de

Sorensen-Dice, relacionando todos os pares de cultivares/linhagens

(Tabela 2C). A distância genética média das 66 estimativas obtidas foi de 0,2'

± 0,07 com uma amplitude de 0,07 e 0,61. As menores distâncias foram obtidas

entre os dois pares mais próximos: Carioca MG e Carioca 300V, e A-285 Rudá

e Carioca MG e a maiorentre os dois pares mais distantes: ESAL 693 e o Apore

e ESAL 693 e Carioca 300V. Vale ressaltar que as menores distâncias estãc
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associadas aos genitores geneticamente mais semelhantes e as maiores aos mais

divergentes. Os erros associados a cada par de cultivares/linhagens permitiram

verifícar para todas as distâncias estimadas queelas diferem de zero pelo teste

de t (t=l,96). Este resultado indica que existe diferença entreas distâncias dos

cultivares/linhagens, as quais são indicativas da maior ou menor divergência

entre eles. Em termos de escolha de genitores para programa de melhoramento,

deve-se buscar genitores divergentes, portanto, os que apresentam distâncias

maiores. Neste caso, destacam-se a linhagem ESAL 693 e Aporé, ESAL 693 e

Carioca 300V, ESAL 693 e A-285 Rudá,, ESAL 693 e Carioca MG, e ESAL

693 e Pérola. Nota-se que a linhagem ESAL 693 apresentou divergência

superior aos demais cultivares/linhagens.

O agrupamento dos cultivares/linhagens pelo método de Tocher,

permitiu visualizar com mais facilidade o relacionamento dos mesmos. Para

obtenção dos grupos pelo método de Tocher, em vez de se utilizar a maior

distância entre os mínimos, no caso 0,48 correspondente à distância entre o

ESAL 693 e o Ouro Negro (Cruz e Regazzi, 1997), adotou-se a distância de

0,20, que é diferente de zeropelo teste de t. De acordo com esse critério, foram

formados cinco grupos. O primeiro está representado pela linhagem ESAL 693,

o grupo H) Ouro Negro, o grupo III) IAC Carioca Aruã, o grupo IV) PF-

9029975 e o grupo V) CI-21, CI-128, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Rudá

e Carioca MG. Posteriormente, também foi realizado o agrupamento utilizando

o método hierárquico aglomerativo da média aritmética entre pares não

ponderados (UPGMA) e obtido o dendrograma representado na Figura 2B.

Com esse procedimento, houve também a formação de cinco grupos distintos na

mesma seqüência relatada parao método de Tocher.

De acordo com o critério adotado para a separação dos grupos, as

populações esperadas commaior variabilidade genética são aquelas provenientes

de cruzamentos em queum dos genitores seja o ESAL 693, que foi, também a
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linhagem de maior divergência fenotípica, relatada no Capítulo 1. Quando en

cruzamento com a linhagem H-4-7, a linhagem ESAL 693 apresentou o maio:

valor para aCEC eheterose para aprodução de grãos, de acordo com o Capitule

2. Isto indica que mesmo dentro de um grupo de cultivares/linhagens adaptados

de feijão, existem algumas combinações que se complementam melhor era

cruzamentos como a apresentada anteriormente. Entretanto, para c

melhoramento, o ideal é selecionar cultivares/linhagens com alto desempenhe

per se e alto potencial heterótico e descartar os cultivares/linhagens de baixe

desempenho per se e baixo potencial heterótico. Se o potencial heterótico de

cultivar for o principal deterrninante do efeito da CGC, a escolha do mesme

para programas de melhoramento, principalmente no caso de autógamas, será

inadequada, pois sabe-se que a heterose não traduz em superioridade de

freqüências alélicas, mas apenas sua divergência. Assim, se o cultivai

selecionado apresentar baixa freqüência de alelos favoráveis, sob o propósito

do melhoramento, isto é indesejável e acarretará na obtenção de populações

segregantes com reduzida variabüidade a ser Überada, traduzindo em poucos

ganhos com a seleção (Cruz e Vencovsky, 1989). A divergência da linhagem

ESAL 693 era esperada, porque essa linhagem é a única de hábito de

crescimento I, proveniente do cruzamento [Carioca x TU] x L-3272]

(Nunes, 1997). O Carioca x TU é,naverdade, um cruzamento de cuja população

segregante foi selecionada uma linhagem com hábito de crescimento I ,

sementes de tamanho médio e portadora do alelo Co.5 de resistência a

Colletotricum lindermuthianum. O TU é uma linhagem mexicana e fonte do

alelo de resistência Co.5, enquanto a L-3272 é uma linhagem mutante do

cultivar Milionário. Portanto, é de se esperar quea linhagem ESAL-693 possua a

menor proporção de alelos do cultivar Carioca, em comparação com os demais

cultivares/linhagens avaliados, apesar de apresentar o tipo de grão semelhanteao

Carioca. Observa-se que a sua divergência em relação aos demais
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cultivares/linhagens com grãos tipo carioca é maior do que a divergência do

cultivar Ouro Negro, o qual não possui nenhum parentesco com o Carioca.

Entretanto, o Ouro Negro possui um elevado potencial produtivo e hábito de

crescimento H, portanto, diferente em vários caracteres agronômicos em relação

ao ESAL 693, quandocomparado com os demais.

A divergência do Ouro Negro era esperada em função de sua origem

(Tabela 1) e também porque os demais cultivares/linhagens possuem algum

parentesco com o cultivar Carioca. Espera-se, assim, que as populações

segregantes, provenientes de cruzamentos em que participa o Ouro Negro,

devam possuir ampla variabüidade. Entretanto, o fato do Ouro Negro possuir

sementes pretas contribui para maior dificuldade na seleção de linhagens com

tipo de grãos semelhantes ao carioca, que é de melhor aceitação comercial. Esse

cultivar também apresentou divergência fenotípica, como demonstrado no

Capítulo 1. Quando em cruzamento com as linhagens Pérola e CI-128, o Ouro

Negro apresentou valores positivos de capacidade específica de combinação e

elevadas produções degrãos, sendo, portanto, essas populações promissoras para

a seleçãode linhagens (Capítulo 2).

Em ordem decrescente de divergência, as populações provenientes do

cultivar IAC Carioca Aruã são esperadas como potenciais de ampla

variabüidade. Essa indicação é útil quando o objetivo é a obtenção de linhagens

com hábito de crescimento II ou III, com alto potencial produtivo e grãos tipo

carioca. A divergência do IAC Carioca Aruã é explicada pelo feto do cultivar

ter entre seus genitores o cultivar Cornell 49242, que possui sementes pretas e

hábito de crescimento III e a linhagem AB136, que, além de não ser adaptada

em nossas condições, possui hábito de crescimento IV e grãos vermelhos.

Portanto, ambas são diferentes do cultivar Carioca em vários caracteres

agronômicos. Com relação às distâncias entre os pares de cultivares/linhagens

considerando as dez características agronômicas avaliadas (Capítulo 1), o
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cultivar IAC Carioca Aruã e a linhagem A-285 Rudá mostraram-se pouc
divergentes. E esse mesmo cultivar, quando cruzado com as linhagens A-28

Rudá e PF-9029975, apresentou produções, capacidade específíca c

combinação e heteroses de grandes magnitudes, no entanto, a capacidade gen
de combinação foi negativa para alinhagem A-285 Rudá (Capítulo 2).

A linhagem PF-9029975 também mostra ser promissora para gen

populações com variabüidade genética, quando cruzada com o restante de

cultivares/linhagens menos divergentes, representados na JFigura 2B. À primeii
vista, esse resultado é inesperado, uma vez que o PF-9029975 e o cultiva

Carioca MG são provenientes do cruzamento do Carioca 80 x Rio Tibagi, send

ambas linhagens selecionadas de famílias irmãs. Entretanto, apopulaçã

Carioca 80 x Rio Tibagi possui ampla variabüidade e, consequentemente,

possível a seleção de linhagens divergentes. Assim, as populações segregante

provenientes do PF-9029975 também são promissoras para a seleção d

linhagens com grãos tipo carioca, hábito de crescimento II ou III e elevad

potencial produtivo. Essa linhagem e o cultivar Carioca MG apresentaram

menor distância relativa à divergência avaliada a partir das características morfe

agronômicas, no entanto, essa linhagem e o ESAL 693 apresentaram a maio

distância (Capítulo 1). A linhagem PF-9029975, além de apresentar valo

positivo de capacidade geral de combinação, quando cruzada com o Our<

Negro, exibiu valor positivo de capacidade específica de combinação e elevad

produção de grãos, sendo promissora para aseleção de linhagens (Capítulo 2).

Excetuando-se o ESAL 693, osconjuntos de populações esperados con

maior variabüidade genética, em ordem decrescente, são as provenientes do:

seguintes cultivares/linhagens comuns: Ouro Negro, IAC Carioca Aruã.

PF-9029975 e osdemais que ocorreram emum únicogrupo.

Os oito cultivares/linhagens restantes ocorreram em um único grup<

(Figura 2B) e as populações provenientes de intercruzamentos biparentais entr<
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eles devem gerar menor variabüidade. No entanto, nota-se uma tendência de

separação dos grupos em dois sub-grupos, sendo um deles constituído pelas

linhagens H-4-7, CI-128 e^ CI-21. 0 outro é formado pelo Carioca MG,

A-285 Rudá, Carioca 300V, Pérola e Aporé. Embora todos sejam portadores de

sementes tipo carioca, dentro do primeiro sub-grupo, as linhagens CI-128 e

CI-21 foram selecionadas em uma população segregante, proveniente de um

programa de seleção recorrente, formado por mais de uma dezena de genitores.

O H-4-7 é descendente do cruzamento EMGOPA 201 Ouro x Carioca. Já dentro

do segundo sub-grupo, os cultivares /linhagens são provenientes de cruzamentos

com 50% ou mais de alelos do cultivar Carioca ou são linhagens selecionadas

dentro do próprio Carioca, como é o caso do Carioca 300V. Assim, é

compreensível essa divergência. Os cultivares/linhagens Aporé e Carioca

300V, PF-9029975 e Carioca MG, IAC Carioca Aruã e A-285 Rudá, e Carioca

MG e A-285 Rudá foram os pares mais próximos de acordo com as distâncias

estimadas a partir de dez características morfo-agronômicas para a obtenção da

divergência fenotípica, relatadas nocapítulo 1. Já oscultivares/linhagens Aporé,

PF-9029975, CI-128, Ouro Negro e Pérola apresentaram valores positivos de

capacidade geral, sendo, portanto, os mais promissores para gerar populações

comalta média. Entre os genitores com valores positivos de capacidade geral de

combinação, as populações Aporé x CI-128 e CI-128 x Pérola também exibiram

valores positivos de capacidade específica de combinação e elevadas produção

de grãos, sendo, assim, as mais promissoras para a seleção de linhagens

(Capítulo 2).

Deve ser também salientado que a distância genética, estimada por

meio do RAPD, baseia-se em um conjunto de fragmentos aleatórios de DNA, as

137 bandas polimórficas relacionadas na Tabela IC, que constituem-se uma

amostra dogenoma do feijão. Consequentemente, os fragmentos amostrados não

se referem somente aoscaracteres agronômicos e, poressa razão, podemocorrer
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algumas discrepâncias das distâncias estimadas por meio do RAPD em relaçã

aos resultados esperados com base nos fenótipos dos diferente

cultivares/linhagens. Porexemplo, de acordo comos resultados da Figura 2B, <

cultivar Carioca 300V, embora não seja divergente em relação ao

cultivares/linhagens dogrupo Vcom base nosmarcadores, difere principalment<

em relação ao hábito de crescimento e tipo de grão. Por outro lado, o cultiva

Pérola é uma linha selecionada dentro do cultivar Aporé, o qual é também umí

seleção dentro da população segregante (Tabela 1), portanto, esperados muit<

semelhantes, tendendoa ser maisdivergentes, segundoo RAPD.

33 Correlação entre as distâncias de Mahalanobis (D2), marcadores RAPI

e parâmetros do dialelo.

Foram estimados os coeficientes de correlaçãode posição, considerand<

as distâncias entre os doze cultivares/linhagens, avaliados por meio do RAPD <

também a partirda avaliação dedezcaracteres agronômicos na média de quatrc

épocas. Estimaram-se também as correlações envolvendo as capacidades geral <

específica de combinação a partir da produção de grãos das populações F2

provenientes do intercruzamento dos cultivares/linhagens no esquema dialélico

Em razão das populações F2terem sido avaliadas somente no inverno de 1998

para evitar interação de genótipos por época, foi estimada também a distância d<

Mahalanobis (D2) para esta época.

Constata-se que as distâncias estimadas por meio de caractere;

agronômicos e de marcadores RAPD foram altamente correlacionadas (Tabeh

3C). Isso sugere que os marcadores sãotambém úteispara preveras populações

mais segregantes quandoo interesse é por várioscaracteresagronômicos.

No entanto, não foram observadas correlações entre as distâncias de

Mahalanobis (D2) e os parâmetros do dialelo relativo à produção degrãos e, era
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particular, a capacidade específíca de combinação, que é indicadora do nível de

variabüidade das populações (Tabela 3C). Esse feto indica que as distâncias de

Mahalanobis (D ) e de RAPD não são úteis quando o interesse é a escolha de

genitores visando identificar populações segregantes, somente com base na

produção de grãos, em virtude da falta de variabüidade entre os

cultivares/linhagens demonstrada pela anáüse multivariada relatada no Capítulo

1. Esse resultado ocorreu devido aos cultivares/linhagens estudados terem sido

selecionados em ensaios anteriores e, portanto, adaptados, como pode ser

verificado pelo baixo polimorfísmo obtido pelos marcadores RAPD e também

pelo resultado da anáüse dialélica (Capítulo 2), que resultou em significância

superior da capacidade específíca de combinação em relação capacidade geral de

combinação. Sprague e Tatum (1942); Lonquist e Gardner (1961); AUard (1971)

e Vencovsky (1980) relatam que esse procedimento resulta em uma seleção

prévia para acapacidade geral de combinação, na qual avariância para os efeitos

aditivos é reduzida e consequentemente aumenta a importância dos efeitos não

aditivos. Esses resultados confirmam as observações de Abreu (1997) e Duarte

(1998) em feijão, mesmo trabalhando com cultivares não adaptados. No entanto,

discorda dos resultados de Aranachalam, et ai. (1984), em amendoim;

Shamsuddin (1985), em trigo de inverno; Gupta, Sekhon e Satija (1991), em

mostarda; Dias e Kageyama (1997), em cacau e Miranda (1998), em soja,

relativos à correlação entre CEC e distância de Mahalanobis (D2).

Shamsuddin (1985) relata que a correlação entre a divergência genética

dos genitores e heterose para produção de grãos nos híbridos foi positiva e

significativa, sendo estimada em 0,45, e a correlação entre divergência e os

efeitos da capacidade específíca de combinação para a produção de grãos nos

híbridos também foi positiva e significativa, sendo estimada em 0,44, indicando

que o cruzamento entre genitores divergentes produziu híbridos heteróticos.
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A ausência de correlação entre as distâncias estimadas por meio d

RAPD e a CEC e heterose confirmam as observações de Godshalk, Lee

Lamkey (1990); Melchinger et ai. (1990); Bernardo (1992); Duarte (1998)

AjmoneMarsan et ai. (1998). Contudo, Smith et ai. (1990) e Lee .etai. (1989

encontraram resultados discordantes. Depreende-se, assim, que a ausência d

ligação entre os genes que controlam os caracteres quantitativos e o

marcadores, a identificação de regiões do cromossomo que podem ter maior oi

menor contribuição para o desempenho do híbrido e heterose e, finalmente, ;

inadequada cobertura do genoma pelos marcadores para diferentes níveis d

dominância, são os responsáveis por essa falta de correlação (Ajmone Marsan e

aL, 1998).

4 CONCLUSÕES

1- As distâncias genéticas baseadas no RAPD foram eficientes para classifica

os cultivares/linhagens com diferentes níveis de divergência, formand»

cinco grupos distintos: Grupo I) ESAL 693; grupo ü) Ouro Negro; grup<

IH) IAC Carioca Aruã; Grupo IV) PF-9029975 e Grupo V) CI-21, CI-128

H-4-7, Aporé, Pérola, Carioca 300V, A-285 Rudá e Carioca MG;

2- A distância com base no RAPD foi efíciente para a escolha de genitores

quando o interesse é por populações segregantes em vários caractere

agronômicos. Porém, ela não foi efíciente quando o objetivo é a escolha d<

populações segregantes apenas para a produção de grãos, em virtude do

cultivares/linhagens serem semelhantes em relação a este caráter.
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ANEXO

TABELA IC. Iniciadores utilizados e respectiva seqüência de bases, número de bandas
polimórficas e monomórfícas para os 12 cultivares/linhagens estudados.
Lavras-MG, 1998.

Iniciador Seqüência N* Bandas N° Bandas

(5'-3') Polimórfícas Monomórfícas

OP-A02 TGCCGAGCTG 2 7

OP-A03 AGTCAGCCAC 1 8

OP-A04 AATCGGGCTG 2 1

OP-A07 GAAACGGGTG 1 1

OP-A09 GGGTAACGCC 1 5

OP-A20 GTTGCGATCC 1 2

OP-AA02 GAGACCAGAC 2 2

OP-AA03 TTAGCGCCCC 1 4

OP-AA04 AGGACTGCTC 1 9

OP-AA10 TGGTCGGGTG 1 4

OP-AA11 ACCCGACCTG 1 3

OP-AA16 GGAACCCACA 2 8

OP-AC07 GTGGCCGATG 1 4

OP-AC10 AGCAGCGAGG 1 6

OP-AC19 AGTCCGCCTG 3 6

OP-AD01 CAAAGGGCGG 1 6

OP-AF03 GAAGGAGGCA 1 6

OP-AG13 GGCTTGGCGA 2 6

OP-AG17 AGCGGAAGTG 1 3

OP-AH13 TGAGTCCGCA 1 4

OP-AL08 GTCGCCCTCA 1 6

OP-AL13 GAATGGCACC 1 4

OP-B05 TGCGCCCTTC 1 7

OP-B08 GTCCACACG 1 2

OP-B10 CTGCTGGGAC 3 3

OP-C05 GATGACCGCC 1 6

OP-C08 TGGACCGGTG 2 5

OP-C19 GTTGCCAGCC 1 4

OP-D05 TGAGCGGACA 2 4

OP-E04 GTGACATGCC 1 3

OP-F03 ACAGGTGCGT 1 6

OP-F04 GGTGATCAGG 1 4

OP-F06 GGGAATTCGG 1 3

OP-F08 GGGATATCGG 1 2

OP-G09 CTGACGTCAC 2 2

OP-G10 AGGGCCGTCT 1 2

OP-G17 ACGACCGACA 1 8

OP-G19 GTCAGGGCAA 1 7

OP-H04 GGAAGTCGCC 2 4

OP-H19 CTGACCAGCC 2 5

OP-H20 GGGAGACATC 1 7

OP-I06 CAGCGACAAG 2 7

OP-I07 TCATCCGAGG 2 3

OP-I14 TGACGGCGGT 1 5

OP-I15 TCATCCGAGG 1 2

OP-J10 AAGCCCGAGG 2 5

OP-K07 AGCGAGCAAG 1 7
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.continuação TABELA IC...

OP-K10 GTGCAACGTG

OP-K16 GAGCGTCGAA

OP-K19 CAAGGCGGA

OP-L01 GGCATGACCT
OP-L04 GACTGCACAC
OP-L07 AGGCGGGAAC

OP-L08 AGCAGGTGGA

OP-L09 GTCTTGCGGA
OP-M02 ACAACGCCTC

OP-M09 GTCTTGCGGA

OP-M10 TCTGGCGCAC
OP-M12 GGGACGTTGG

OP-N02 ACCAGGGGCA

OP-N09 TGCCGGCTTG

OP-N16 AAGCGACCTG

OP-P08 ACATCGCCCA
OP-Q16 AGTGCAGCCA

OP-Q20 TCGCCCAGTC

OP-R12 ACAGGTGCGT

OP-S19 GAGTCAGCAG

OP-U10 ACCTCGGCAC

OP-U20 ACAGCCCCCA

OP-V10 GGACCTGCTG
OP-W06 AGGCCCGATG

OP-W09 GTGACCGAGT

OP-W10 TCGCATCCCT

OP-W20 TGTGGCAGCA

OP-X03 TGGCGCAGTG
OP-X14 ACAGGTGCTG

OP-Y02 CATCGCCGCA

OP-Y03 ACAGCCTGCT
OP-Y05 GGCTGCGACA

OP-Y13 GGGTCTCGGT

OP-Y15 AGTCGCCCTT

OP-Y16 GGGCCAATGT
OP-Y19 TGAGGGTCCC

OP-Z03 CAGCACCGCA

OP-Z12 TCAACGGGAC

Total

115

1

2

1

1

2

2

2

1

1

1

1

2

1

3

2

2

4

1

3

2

2

2

2

1

1

2

1

2

2

1

2

6

5

2

2

1

2

2

137

3

5

3

10

5

5

8

1

5

3

3

4

4

2

6

7

6

3

5

5

4

6

5

4

4

1

6

5

5

5

1

6

5

6

5

7

4

1
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TABELA 2C. Matriz de distâncias genéticas (abaixo da diagonal) e erro padrão
estimado (acima da diagonal) entre os cultivares/linhagens de feijão
analisados dois a dois. Lavras-MG, 1998

C/L

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

1

0,21
0,29
0,22
0,12
0,24
0,15
036
0,17
0,612
0,18
034

0,04

0,20
0,08
0,21
0,16
0,18
030
0,19
0,55
0,17
0,28

0,04

0,04

0,20
0,25
0,22
0,21
0,28
0,19
0,53
0,20

031

0,04
0,03
0,04

0,19
0,15
0,18
0,28
0,18
0,51
0,15

030

0,03
0,04
0,04
0,04

0,23
0,07*
0,29
0,07*
0,59*
0,11
0,27

0,04
0,04
0,04
0,04
0,04

0,20
0,27
0,20
0,53
0,19
0,27

0,04
0,04
0,04
0,04
0,03
0,04

030
0,08
0,59*
0,11
0,22

8

0,05
0,04
0,04
0,04
0,04
0,04
0,04

0,28
0,48
0,28
032

0,04
0,04
0,04
0,04
0,02
0,04
0,03
0,04

0392
0,09*
0,28

10 11 12

0,05 0,04 0,05
0,05 0,04 0,04
0,05 0,04 0,04
0,05 0,03 0,04
0,05 0,03 0,04

0,04 0,04
0,03 0,04
0,04 0,05

0,04 0,03 0,04
0,04 0,05

0,04
0,26

0,05
0,05
0,05

0,57
0,53

CI-128, 5- Carioca MG, 6- CI-21,7- Carioca 300V, 8-
Carioca Arai);u:pares de cultivares/linhagens menos

*•"*: «dtivares/lmhagens (1- Aporé, 2- K4-7, 3- PF-9029975, 4-
Ouro Negro, 9- A-285 Rudá, 10- ESAL-693, 11- Pérola, 12- IAC
divergentese v:pares decultivares/linhagens mais divergentes.

TABELA 3C. Coeficiente de correlação entre as distâncias de Mahalanobis (D2
correspondente ao inverno/98, marcadores RAPD, média das quatn
épocas, capacidade geral de combinação dos genitores para o caráte
produção de grãos (CGQ+CGCj), capacidade especifica de combinaçã<
e heterose (%) em relaçãoa média dos pais. Lavras-MG, 1997/1998.

D2
RAPD

Média

(CGQ+CGCj)
CEC

Heterose

**: significativopelo teste de t ao nível de 1%de probabilidade; ***: não significativopelo teste de t

RAPD

0.61 *

Média

0,78*
0,59*

(CGQ+CGCj)
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-0,20*°
-O.OS148

CEC

o^s*5
-0,07**
-0.141*
0,13**

Heterose

0,16**
0,11*5

-0,03**
0,14**
0,71**



FIGURA IB. Produtos de amplifícação do DNA obtidos com o iniciador
OPY-05. A coluna M correspondente aos fragmentos de DNA
do Bacteriófago /. digerido com as endonucleases Fundiu e
Eco RL de tamanhos conhecidos. As colunas de 1 a 12

correspondem aos produtos de amplifícação dos cultivares/
linhagens (1- Aporé, 2- H-4-7, 3-PF-9029975, 4- CI-128, 5-
Carioca MG, 6- CI-21, 7- Carioca 300V, 8- Ouro Negro, 9- A-
285 Rudá, 10- ESAL-693, 11- Pérola e 12- IAC Carioca
Aruã).
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